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Ζνασ πολφ ςθμαντικόσ μθχανιςμόσ που παίηει ρόλο ςτθν εξζλιξθ τθσ φαινοτυπικισ 
πολυπλοκότθτασ, τθσ ανάπτυξθσ νζων λειτουργιϊν κακϊσ και ςτθν εγκακίδρυςθ τθσ 
ειδογζνεςθσ είναι ο γονιδιωματικόσ διπλαςιαςμόσ. Ψςτερα από ζναν διπλαςιαςμό 
μπορεί να υπάρξει πλουραλιςμόσ ςτθν τφχθ των γονιδίων, δθλαδι μπορεί να χακεί 
το κυγατρικό γονίδιο, να διατθρθκεί ι να υπάρξει αλλαγι ςτθ λειτουργία του. Δφο 
γφροι διπλαςιαςμοφ ολόκλθρου του γονιδιϊματοσ κεωρείται ότι διαδραμάτιςαν 
ςθμαντικό ρόλο ςτθ δθμιουργία νζων γονιδίων και ςτθν εγκακιδρυςι τουσ ςτα 
Υπονδυλωτά, όπωσ είναι για παράδειγμα τα Hox γονίδια. Ζνασ ακόμθ διπλαςιαςμόσ 
ολόκλθρου του γονιδιϊματοσ που ςυνζβθ ςτα ψάρια 350 εκατομμφρια χρόνια πριν 
οδιγθςε ςτθ δθμιουργία παραπάνω αντίγραφων. Υτθν παροφςα μελζτθ 
διερευνάται πϊσ οι γονιδιωματικοί διπλαςιαςμοί επιδροφν ςτθ γονιδιακι δομι και 
πικανϊσ τθ λειτουργία του ςυμπλόκου των κυτοχρωμάτων bc1 τθσ αναπνευςτικισ 
αλυςίδασ ςτθν οξειδωτικι φωςφορυλίωςθ, δθλαδι ςε ζναν πολφ καλά 
ςυντθρθμζνο και παράλλθλα ςθμαντικό μθχανιςμό για τθν φπαρξθ ηωισ. Ξε 
φυλογενετικζσ μελζτεσ και με τθ βοικεια τθσ υπολογιςτικισ γονιδιωματικισ 
ςυγκρίνονται τα γονδιϊματα των Υπονδυλωτϊν με επίκεντρο τουσ Φελεοςτζουσ, 
ςτουσ οποίουσ ςυνζβθ ο τρίτοσ γφροσ διπλαςιαςμοφ και αναηθτικθκαν παράλογα 













                             
5 
 
                                        ABSTRACT 
  
 
A very important mechanism that holds a pivotal role in the development of 
phenotypic complexity and new functions as well as in the process of speciation is 
whole genome duplication (WGD). Following a WGD there may be pluralism in the 
fate of the genes, that is, the daughter gene may be lost, maintained or changed in 
function. Two rounds of duplication of the entire genome have been assumed to 
have played an important role in generating new genes and establishing them in 
vertebrates, such as the Hox genes. Another round of duplication in the entire 
genome that occurred in fish 350 million years ago led to the creation of more 
copies. In the present study we investigate how the WGD events have affected the 
gene structure and the complexity of cytochrome bc1 complex of the respiratory 
chain in the oxidative phosphorylation, a very well preserved and highly important 
mechanism for life. By the means of phylogenetic studies and with the assistance of 
computational genomics, the Vertebrate genomes, with a special focus on the 
Teleosts in which the third round of duplication occurred, were searched for 
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ΕΙ΢ΑΓΩΓΗ             
1.1 Διπλαζιαζμοί γονιδίος και ολόκληπος ηος 
γονιδιώμαηορ                    
1.1.1 Γονιδιακόσ Διπλαςιαςμόσ 
O διπλαςιαςμόσ των γονιδίων και ολόκλθρου του γονιδιϊματοσ κεωρείτο ότι παίηει 
ςθμαντικό ρόλο κατά τθν εξζλιξθ από τθ δεκαετία του 1930 (Bridges, 1936 ; 
Stephens, 1951; Ohno, 1967; Ohno, 1970). Φο 1936, o Bridges ζκανε τθν πρϊτθ 
παρατιρθςθ γονιδιακοφ διπλαςιαςμοφ φςτερα από τον διπλαςιαςμό μιασ 
χρωμοςωματικισ περιοχισ ςε ζνα μετάλλαγμα τθσ φρουτόμυγασ Drosophila 
melanogaster, θ οποία παρουςίαςε εξαιρετικι μείωςθ του μεγζκουσ των ματιϊν, 
ενϊ ο Ohno το 1970 πρότεινε ότι τα πλεονάηοντα γονίδια είναι πικανοί υποψιφιοι 
για τθν παροχι πρϊτων γενετικϊν υλικϊν με ςκοπό τθν εξελικτικι καινοτομία. 
Επίςθσ, ςτο βιβλίο του Evolution by Gene Duplication ςθμειϊνει ότι «αν θ εξζλιξθ 
ιταν εξ ολοκλιρου εξαρτώμενθ από τθ φυςικι επιλογι, από ζνα βακτιριο κα 
προζκυπταν μόνο πολυάρικμεσ μορφζσ βακτθρίων. Η δθμιουργία ςπονδυλωτών και 
τελικά κθλαςτικών από μονοκφτταρουσ οργανιςμοφσ κα ιταν εντελώσ αδφνατθ. Για 
τζτοια μεγάλα άλματα ςτθν εξζλιξθ απαιτείται θ δθμιουργία νζων γονιδιακών τόπων 
με προθγουμζνωσ ανφπαρκτθ λειτουργία. Μόνο το γονίδιο που κατζςτθ πλεονάηον 
μποροφςε να ξεφφγει από τθν αδιάκοπθ πίεςθ τθσ φυςικισ επιλογισ. Αφοφ ξζφυγε, 
ςυςςωρεφτθκαν ς’αυτό βλαβερζσ μεταλλάξεισ για να αναδυκεί ωσ καινοφριοσ 
γονδιακόσ τόποσ» (Ohno, 1970). Ζτςι, λοιπόν, θ γονιδιακι επανάλθψθ *ι ο 
διπλαςιαςμόσ χρωμοςωμάτων ι θ γονιδιακι αφξθςθ (θ αφξθςθ του αρικμοφ των 
αντιγράφων ενόσ γονιδίου ςε ζνα κφτταρο)+ είναι ζνασ ςθμαντικόσ μθχανιςμόσ 
μζςω του οποίου παράγεται νζο γενετικό υλικό κατά τθ διάρκεια τθσ μοριακισ 
εξζλιξθσ. Ξπορεί να οριςτεί ωσ οποιαδιποτε επανάλθψθ μιασ περιοχισ DNA που 
περιζχει ζνα γονίδιο. Ρι διπλαςιαςμοί γονιδίων μποροφν να προκφψουν ωσ 
προϊόντα διαφόρων τφπων ςφαλμάτων κατά τθ διάρκεια τθσ αντιγραφισ του DNA 





1.1.2 Μοριακοί μηχανιςμοί  
Υυνολικά ζχουν διαπιςτωκεί τζςςερισ μοριακοί μθχανιςμοί μζςω των οποίων το 
DNA διπλαςιάηεται (Li, 1997; Lynch, 2007a; Hahn, 2009): 
1) Άνιςοσ επιχιαςμόσ (Unequal crossing over) 
Ρ άνιςοσ επιχιαςμόσ είναι ζνασ αμοιβαίοσ αναςυνδυαςμόσ μεταξφ ομόλογων 
χρωμοςωμάτων ι αδελφϊν χρωματίδων ( διπλι ζλικα DNA), ςτον οποίο δεν 
χάνεται γενετικό υλικό. Ρ άνιςοσ επιχιαςμόσ αλλάηει τον αρικμό των επαναλιψεων 
επθρεάηοντασ τθ «δόςθ» των γονιδίων. Υυμβαίνει κατά τθ μείωςθ αλλά και ςτον εν 
θρεμία μεςοφαςικό πυρινα. Αφορά περιοχζσ ίδιεσ ι πολφ όμοιεσ μεταξφ τουσ με 
μικοσ όχι απαραίτθτα μεγάλο. Ρ αναςυνδυαςμόσ μεταξφ δφο χρωμοςωμάτων 
ςυμβαίνει ανάμεςα ςε δφο βραχείεσ, επαναλαμβανόμενεσ αλλθλουχίεσ DNA που 
βρίςκονται ςτα δφο άκρα ενόσ γονιδίου. Ξόλισ διπλαςιαςτεί ζνα γονίδιο με αυτό 
τον τρόπο, επακόλουκοι άνιςοι επιχιαςμοί μπορεί εφκολα να προςκζςουν και άλλα 
αντίγραφα ταιριάηοντασ ζνα γονίδιο πάνω ςτο ζνα χρωμόςωμα με το γενετικό του 
αντίγραφο πάνω ςτο δεφτερο χρωμόςωμα.  Ζτςι, αποτελεί το βαςικό μθχανιςμό 
διπλαςιαςμοφ των γονιδίων και δθμιουργίασ ολόκλθρθσ ομάδασ πολφ ςυγγενικϊν 
γονιδίων διατεταγμζνων εν ςειρά, όπωσ θ οικογζνεια των γονιδίων ςφαιρίνθσ και 
άλλων πολυγονιδιακϊν οικογενειϊν (Αlberts et al., 2011). 
 
2) DNA Αντιμετάκεςθ ( DNA Transposition) 
Είναι θ διαδικαςία, κατά τθν οποία τμιματα DNA μποροφν και μετακινοφνται ςε 
διάφορεσ περιοχζσ του γονιδιϊματοσ. Σαλαιότερα ονομάηονταν και αναπθδιςεισ 
γονιδίων (jumping genes), ενϊ τα τμιματα που μετακινοφνται ονομάηονται 
μετακετόνια (transposons).  Ζτςι, ανάλογα με τον τφπο τθσ αντιμετάκεςθσ, ζνα 
τμιμα DNA αντιγράφεται ι αποκόπτεται από μία περιοχι του γονιδιϊματοσ και 
προςκολλάται ςε μία άλλθ με τθ βοικεια ειδικϊν ενηφμων (transposase enzyme), 
ενϊ είναι δυνατό να προκφψουν δομικζσ αλλαγζσ. Θ DNA αντιμετάκεςθ που 
παίρνει μζροσ ςτον διπλαςιαςμό των γονιδίων μπορεί να επιτευχκεί μζςω 1 ι 2 
ςθμαντικϊν μονοπατιϊν (Hahn, 2009). Φα οποία είναι τα εξισ : 
10 
 
Α) Φο NAHR (Οon-allelic homologous recombination), είναι θ γζνεςθ μεγάλων 
ανακατατάξεων ςε ομόλογα τμιματα, με ςυχνότθτα 10-4ανά γενεά. Ξπορεί να 
δθμιουργθκοφν ανακατατάξεισ ωσ αποτζλεςμα του αναςυνδυαςμοφ των γονιδίων 
και να προκφψουν παραλλαγζσ ςτον αρικμό των αντιγράφων τουσ (Hurles et al., 
2006). 
Β) Φο NHEJ ( Non-Homologous End Joining), είναι το μονοπάτι το οποίο μπορεί να 
χρθςιμοποιθκεί για τθν αναδόμθςθ μιασ “ςπαςμζνθσ” ακολουκίασ DNA. Υε 
αντίκεςθ με το NAHR, εμφανίηονται ςε μθ ομόλογα τμιματα και ςε ςυχνότθτα 
περίπου 10-7ανά γενεά (Moore & Haber, 2006). 
 
3) Ρετρομετάκεςθ (Retroposition) 
Φα αντίγραφα του γονιδίου που προκφπτουν από αυτό τον μθχανιςμό είναι 
αποτζλεςμα τθσ αντίςτροφθσ μεταγραφισ του mRNA ςε cDNA, το οποίο ειςζρχεται 
ςε μία καινοφρια κζςθ ςτο γονιδίωμα. Ξε αυτό το μθχανιςμό τα παράλογα που 
προκφπτουν δεν διακζτουν πολφ-Α-ουρά και ιντρόνια. Φα αντίγραφα αυτά φζρουν 
μθ κωδικοποιοφςεσ αλλθλουχίεσ γφρω τουσ και γι’αυτό το λόγο είναι λιγότερο 
πικανό να μποροφν να εκφραςτοφν φςτερα από τον διπλαςιαςμό (Vinckenbosch et 
al., 2006). 
 
4) Πολυπλοειδία (Polyploidy) 
Ρι διπλαςιαςμοί ολόκλθρου του γονιδιϊματοσ ζχουν ωσ αποτζλεςμα τθ δθμιουργία 
καινοφριων αντιγράφων από κάκε γονίδιο του γονιδιϊματοσ. Αν και κάκε γονίδιο 
διπλαςιάηεται, μόνο το 10-30% απ’ όλα τα γονίδια διατθρείται ςτο γονιδίωμα για 
μεγάλο χρονικό διάςτθμα (Byrne & Wolfe, 2005; Maere et al., 2005; Paterson et al., 
2006).  Ρ τφποσ ι θ λειτουργία των γονιδίων που διατθρείται μετά τθν 
πολυπλοειδία φαίνεται να διαφζρει από αυτά που διπλαςιάςτθκαν από τουσ 






5) Tμθματικοί Διπλαςιαςμοί (Segmental Duplications) 
Είναι τμιματα του DNA, που το μζγεκοσ τουσ κυμαίνεται από 1kb ζωσ 400kb και 
επαναλαμβάνονται ςτο γονιδίωμα. Ρι ακολουκίεσ αυτζσ, κα πρζπει να ζχουν 
ομοιότθτα μεγαλφτερθ από 90% ςε ςχζςθ με μία ακολουκία αναφοράσ. Χπάρχουν 
ςε διάφορεσ περιοχζσ ωσ αποτζλεςμα του φαινομζνου του διπλαςιαςμοφ. 
Oριςμζνοι αντιλαμβάνονται τον όρο τμθματικοί διπλαςιαςμοί ωσ διπλαςιαςμοί 
μεγάλθσ κλίμακασ, που περιλαμβάνουν παραπάνω από ζνα γονίδια ι όταν 
αναφζρονται ςε τμθματικοφσ διπλαςιαςμοφσ αναφζρονται ςε οποιοδιποτε γεγονόσ 
διπλαςιαςμοφ που δεν οφείλεται ςτθν πολυπλοειδία ι ςε διπλαςιαςμό με 
παράλογεσ αλλθλουχίεσ που είναι πάνω από 90% παρόμοιεσ (Bailey et al., 2001, 
2002; Hahn, 2009). 
 
1.1.3 Πλεονεκτήματα τησ πολυπλοειδίασ. 
Ρι εξελικτικοί βιολόγοι ζχουν υποκζςει ότι ο διπλαςιαςμόσ των γονιδίων ζχει 
διαδραματίςει ςθμαντικό ρόλο ςτθν εξζλιξθ των ειδϊν, ιδιαίτερα ςτουσ 
ευκαρυϊτεσ, τα γονιδιϊματα των οποίων χαρακτθρίηονται από τθν παρουςία 
πολυάρικμων πολυγονιδιακϊν οικογενειϊν. Ξε τθ δθμιουργία πολλϊν αντιγράφων 
των εκάςτοτε γονιδίων, ο διπλαςιαςμόσ των γονιδίων επζτρεψε  τθν εξζλιξθ νζων 
λειτουργιϊν ςτισ πρωτεΐνεσ παίηοντασ ςθμαντικό ρόλο ςτθν προςαρμοςτικι εξζλιξθ. 
Σαρόλο που θ πολυπλοειδία οδθγεί ςυχνότερα ςε εξελικτικό αδιζξοδο, φαίνεται ότι 
οι πολυπλοειδείσ οργανιςμοί μερικζσ φορζσ ζχουν πλεονεκτιματα ζναντι των 
διπλοειδϊν ςυγγενϊν τουσ. Υυγκεκριμζνα, μερικοί πολυπλοειδείσ οργανιςμοί είναι 
περιςςότερο ανκεκτικοί ςε μεταβαλλόμενα περιβάλλοντα, ςυνεπϊσ ζχουν 
μειωμζνο κίνδυνο εξαφάνιςθσ. Ρι επιταχυνόμενεσ γονιδιωματικζσ και επιγενετικζσ 
μεταβολζσ που λαμβάνουν χϊρα μετά τον διπλαςιαςμό ολόκλθρου του 
γονιδιϊματοσ πικανόν να επιτρζψουν ταχφτερθ προςαρμογι των πολυπλοειδϊν 
απ’ ότι των διπλοειδϊν. Επιπλζον, οι πολυπλοειδείσ ζχουν μεγαλφτερθ 
ανκεκτικότθτα ςτισ μεταλλάξεισ, το οποίο ςθμαίνει ότι τα πλεονάηοντα αντίγραφα 
γονιδίων μποροφν προςωρινά να επιςκιάςουν τισ επιδράςεισ των βλαβερϊν 
μεταλλάξεων ςτο παράλογό τουσ. Ρ διπλαςιαςμόσ ολόκλθρου του γονιδιϊματοσ 
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οδθγεί ςε ταχεία επζκταςθ όλων των οικογενειϊν των γονιδίων, οι οποίεσ μποροφν 
να διατθρθκοφν για να εξελιχκοφν και να παράγουν γονίδια με παρόμοια, αλλά όχι 
ταυτόςθμθ λειτουργία. Ζτςι, είναι λογικό να υποτεκεί ότι ο διπλαςιαςμόσ 
ολόκλθρου του γονιδιϊματοσ επιτρζπει τθ βελτιςτοποίθςθ των ιδθ υπαρχουςϊν 
λειτουργιϊν. Διπλαςιαςμοί ολόκλθρου του γονιδιϊματοσ ζχουν, επίςθσ, 
διαπιςτωκεί και ςε μονοκφτταρουσ οργανιςμοφσ. Ρ πρϊτοσ αρχαίοσ διπλαςιαςμόσ 
γονιδιϊματοσ που ανακαλφφκθκε ςτουσ ευκαρυϊτεσ ιταν αυτόσ του 
ςαγχαρομφκθτα Saccharomyces cerevisiae (Wolfe & Shields, 1997).  Επειδι οι 
αρχαίοι διπλαςιαςμοί ολόκλθρου του γονιδιόματοσ ςτα φυτά και ςτα ηϊα 
δθμιοφργθςαν ιδιαίτερα πλοφςιεσ ςε είδθ ομάδεσ, για παράδειγμα > 25.000 είδθ 
ςτα ψάρια και >350.000 είδθ αγγειόςπερμων, θ πολυπλοειδία παρζχει ευκαιρίεσ 
για εξελικτικι επιτυχία και διευκολφνει τθν διαφοροποίθςθ και τθν ειδογζνεςθ των 
οργανιςμϊν. Υτθν αλλοπολυπλοειδία και ςτθν αυτοπολυπλοειδία, θ αυξθμζνθ 
ετεροηυγωτία μπορεί να οδθγιςει ςε αυξθμζνθ μεταβολι τθσ γονιδιακισ ζκφραςθσ, 
το οποίο μπορεί να οδθγιςει ςε αυξθμζνθ ευρωςτία και ςε ταχφτερθ προςαρμογι 
ςε νζεσ ςυνκικεσ. Θ αυξθμζνθ μεταβολι φαινότυπου και οι ςυνζπειεσ τθσ 
ετζρωςθσ, δθλαδι θ αφξθςθ τθσ αρμοςτικότθτασ που εμφανίηεται ςε 
διαςταυρϊςεισ μεταξφ διαφορετικϊν πλθκυςμϊν, δίνουν τθν δυνατότθτα ςτουσ 
πολυπλοειδείσ οργανιςμοφσ να επιβιϊνουν ςε περιβαλλοντικζσ ςυνκικεσ που δεν 
είναι ευνοϊκζσ για τουσ διπλοειδείσ προγόνουσ τουσ (Glasauer & Neuhauss, 2014; 
Van de Peer et al., 2005). 
 
1.1.4 Αποτελέςματα από τον διπλαςιαςμό των γονιδίων 
Ξελζτεσ ζχουν δείξει ότι οι δφο εξελικτικζσ δυνάμεισ, θ τυχαία γενετικι παρζκκλιςθ, 
δθλαδι θ τυχαία αλλαγι γονιδιακϊν ςυχνοτιτων (Masel, 2011) και θ κετικι 
επιλογι ι κατευκφνουςα επιλογι, δθλαδι θ επιλογι που ευνοεί ζνα αλλθλόμορφο 
ζναντι κάποιου άλλου ι ευνοεί αυξθμζνεσ τιμζσ κάποιου ποςοτικοφ χαρακτιρα 
(Molles, 2010) διαφζρουν ανάλογα με τθν τελικι τφχθ που κα ζχουν τα ηεφγθ 
γονιδίων ωσ προσ τθ λειτουργία. Θ γενετικι παρζκκλιςθ, επίςθσ, αποτελεί 
ςθμαντικι εξελικτικι διαδικαςία που οδθγεί ςε τυχαία αφξθςθ ι ελάττωςθ των 
αλλθλομόρφων από γενιά ςε γενιά, ςτθν τυχαία εγκακίδρυςθ ι και απϊλειά τουσ 
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και εντοπίηεται ςε μικρότερουσ πλθκυςμοφσ (Barton et al, 2007). Ρ γονιδιακόσ 
διπλαςιαςμόσ μπορεί να οδθγιςει ςε κάποιεσ λειτουργικζσ ςχζςεισ μεταξφ των 
αντιγράφων, όπωσ απϊλεια γονιδιακισ λειτουργίασ με το ςχθματιςμό 
ψευδογονιδίων που ςυνικωσ ςυμβαίνει τα πρϊτα εκατομμφρια χρόνια μετά τον 
διπλαςιαςμό, με τθν προχπόκεςθ ότι το γονίδιο δεν βρίςκεται κάτω από κάποια 
εξελικτικι πίεςθ. Θ διατιρθςθ ενόσ μθ ςυνδεδεμζνου διπλαςιαςμζνου γονιδίου 
μζςω τθσ διαφοροποίθςθ τθσ προγονικισ λειτουργίασ ςυμβαίνει λόγω γενετικισ 
παρζκκλιςθσ.  Από τθν άλλθ, θ διατιρθςθ των γονιδίων είτε μζςω τθσ απόκτθςθσ 
νζασ λειτουργίασ είτε μζςω τθσ απόκλιςθσ λειτουργίασ κακοδθγείται από το 
εκλεκτικό πλεονζκτθμα του γονιδιακοφ τόπου που ζχει υποβλθκεί ςε διπλαςιαςμό 
(Zhang, 2003). Ρ ακριβισ μθχανιςμόσ τθσ ςτακεροποίθςθσ των διπλαςιαςμζνων 
γονιδιακϊν τόπων εξαρτάται από διάφορουσ παράγοντεσ, ςυμπεριλαμβανομζνων 
των ςχετικϊν επιπζδων των ουδζτερων και επιβλαβϊν μεταλλάξεων που δρουν 
πάνω ςτο ηεφγοσ γονιδίων, των ςυντελεςτϊν επιλογισ και ςε οριςμζνεσ 
περιπτϊςεισ από το πραγματικό μζγεκοσ του πλθκυςμοφ (Moore & Purugganan, 
2003; Lynch & Force, 2000; Walsh, 1995; Nowak et al. 1997; Zhang, 2003).   
Ρ Susumu Ohno (1970) επεςιμανε τρία κφρια αποτελζςματα ςτθν εξζλιξθ των 
διπλαςιαςμζνων γονιδίων, τα οποία είναι θ διατιρθςθ των γονιδίων, θ 
διαφοροποίθςθ τθσ λειτουργίασ τουσ και θ ανάπτυξθ μιασ νζασ λειτουργίασ. Άλλα 
αποτελζςματα είναι να χακεί το ζνα από τα δφο γονίδια κακϊσ και θ αμοιβαία 
απϊλεια και των δφο αντιγράφων.  
 
Γονιδιακή Διατήρηςη 
Υτο πρϊτο ςενάριο, και οι δφο γονιδιακοί τόποι διατθροφν τισ αρχικζσ λειτουργίεσ, 
και ονομάςτθκε γονιδιακι διατιρθςθ (gene conservation). Ψςτερα από 
επανειλειμζνθ γονιδιακι μετατροπι τα δφο παράλογα γονίδια που κα προκφψουν 
κα ζχουν παρόμοιεσ αλλθλουχίεσ και λειτουργίεσ (Zhang, 2003). Σολλζσ μελζτεσ 
ζχουν προτείνει ότι αυτι είναι θ βαςικι εξελικτικι δφναμθ για τθ διατιρθςθ των 
διπλαςιαςμζνων γονιδίων (Hahn, 2009; Kondrashov & Kondrashov, 2006; 
Kondrashov et al 2002; Sugino & Innan, 2006) . Ζχει προβλεφκεί από διάφορουσ 
ςυγγραφείσ ότι θ γονιδιακι ςφγκλιςθ (gene conversion) μεταξφ των παράλογων 
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αναμζνεται να ςυμβαίνει μαηί με τθν γονιδιακι διατιρθςθ (gene conservation) με 
ςτόχο τθν διατιρθςθ τθσ υψθλισ ομοιότθτασ ςτθν αλλθλουχία (Sugino & Innan, 
2006). 
Νζα ή διαφοροποιημζνη λειτουργία – απώλεια λειτουργίασ  
Εναλλακτικά, θ ιςχυρι αρνθτικι επιλογι  δρα ενάντια ςε μεταλλάξεισ, που 
τροποποιοφν τθ λειτουργία των γονιδίων και μπορεί να αποτρζψει τθν 
διαφοροποίθςθ των γονιδίων που ζχουν προκφψει από διπλαςιαςμό. Θ γενετικι 
πλθκυςμϊν προβλζπει ότι τα δφο αντίγραφα μποροφν να παραμείνουν ςτακερά, 
όταν διαφζρουν ςε μερικζσ λειτουργίεσ τουσ, όπου μπορεί να ζχει ςυμβεί 
διαφοροποίθςθ τθσ λειτουργίασ τουσ (Subfunctionalization, SF) και κάκε κυγατρικό 
γονίδιο υιοκετεί μζροσ των λειτουργιϊν του προγονικοφ γονιδίου. Ξια μορφι τθσ 
διαφοροποίθςθσ τθσ λειτουργίασ που είναι δυνθτικά ςθμαντικι ςτθν εξζλιξθ τθσ 
ανάπτυξθσ είναι θ διαίρεςθ τθσ γονιδιακισ ζκφραςθσ μετά τον διπλαςιαςμό. Σολλά 
διπλαςιαςμζνα γονίδια ζχουν αποδειχκεί ότι εξελίςςονται ακολουκϊντασ αυτό το 
μοντζλο. Ζνα από τα ςθμαντικότερα αποτελζςματα του γονιδιακοφ διπλαςιαςμοφ 
είναι θ προζλευςθ τθσ νζασ λειτουργίασ. Υε πολλζσ περιπτϊςεισ, ωςτόςο, μια 
ςχετικι λειτουργία, παρά μια εντελϊσ νζα λειτουργία, εξελίςςεται μετά το 
φαινόμενο του διπλαςιαςμοφ.  
Θ ανάπτυξθ μιασ νζασ λειτουργίασ (Neofunctionalization, NF) ςτα διπλαςιαςμζνα 
γονίδια απαιτεί ποικίλουσ αρικμοφσ αντικαταςτάςεων αμινοξζων. H ανάπτυξθ νζασ 
λειτουργίασ ςυμβαίνει όταν το ζνα από τα δφο γονίδια διατθρεί τισ λειτουργίεσ του 
προγονικοφ γονιδίου, ενϊ το δεφτερο αφινεται ελεφκερο να αναπτφξει κάποιεσ 
νζεσ λειτουργίεσ. Είναι δθλαδι, μια προςαρμοςτικι διαδικαςία και ζνα από τα 
γονιδιακά αντίγραφα πρζπει να μεταλλαχκεί για να αναπτφξει μια λειτουργία που 
δεν υπιρχε ςτο προγονικό γονίδιο (Force et al., 1999).  
Ξια άλλθ πικανι ζκβαςθ είναιζνα από τα γονίδια να διατθριςει τισ λειτουργίεσ του 
προγονικοφ γονιδίου, ενϊ το δεφτερο να χακεί (Non-functionalization). Θ τρίτθ 
περίπτωςθ είναι και θ πιο ςυνθκιςμζνθ. Υτθν πρϊτθ και δεφτερθ περίπτωςθ, όλεσ 
οι αλλθλεπιδράςεισ του προγονικοφ γονιδίου κλθρονομοφνται αυτοφςιεσ ςτο 
ηεφγοσ και ανάλογα με τθν ζκταςθ των μεταλλάξεων που ςυμβαίνουν αργότερα, 
ζνασ αρικμόσ αλλθλεπιδράςεων είναι δυνατόν να χακεί, ενϊ ζνασ άλλοσ αρικμόσ 
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αλλθλεπιδράςεων είναι δυνατόν να εμφανιςτεί. Αναλφςεισ που 
πραγματοποιικθκαν ζδειξαν ότι και θ διαφοροποίθςθ λειτουργίασ κακϊσ και θ 
απϊλεια λειτουργίασ παίηουν κυρίαρχο ρόλο ςτθ μοίρα των γονιδίων ςτα οποία 
ζχει επζλκει διπλαςιαςμόσ. Επιπλζον, θ διαφοροποίθςθ τθσ λειτουργίασ 
εμφανίηεται ταχζωσ μετά τον διπλαςιαςμό των γονιδίων ενϊ το μοντζλο τθσ 
ανάπτυξθσ τθσ νζασ λειτουργίασ είναι μια μακρά διαδικαςία θ οποία ςυνεχίηεται 
ακόμθ και πολφ μετά τον διπλαςιαςμό. Ζτςι, θ βραχυχρόνια διατιρθςθ των 
διπλαςιαςμζνων γονιδίων ςτο γονιδίωμα των οργανιςμϊν οφείλεται κυρίωσ ςτο 
μοντζλο τθσ διαφοροποίθςθσ λειτουργίασ, το οποίο είναι ςφμφωνο με το πολφ 
υψθλότερο ποςοςτό εκφυλιςμζνων μεταλλάξεων παρά αυτϊν που είναι ωφζλιμεσ 
(Lynch & Force, 2000; Wolfe 1995; Rastogi & Liberles, 2005; Ohno, 1970; Zhang, 
2003). Θ διατιρθςθ των διπλαςιαςμζνων γονιδίων ςτο γονιδίωμα και θ μερικι 
λειτουργικι χαλάρωςθ που προκαλείται από τθν απϊλεια των προγονικϊν 
λειτουργιϊν παρζχουν ςτθ ςυνζχεια τθν ευκαιρία για ωφζλιμεσ μεταλλάξεισ, οι 
οποίεσ μποροφν να οδθγιςουν ςε νζεσ λειτουργίεσ, δθλαδι ταχεία SF ςε 
ςυνδυαςμό με παρατεταμζνθ NF. Από τα τελικά αποτελζςματα από ζνα μεγάλο 
ποςοςτό διπλαςιαςμζνων γονιδίων υποςτθρίηεται θ παραπάνω άποψθ και 
προτείνεται το μοντζλο SNF (Subneofunctionalization), ταχεία διαφοροποίθςθ τθσ 
λειτουργίασ ςυνοδευόμενθ από παρατεταμζνθ και ςθμαντικι ανάπτυξθ μιασ νζασ 
λειτουργίασ (He & Zhang, 2005).  
 
Αμοιβαία Απώλεια Γονιδίου (reciprocal gene loss) 
Είναι πικανό, o διαφοροποιθμζνοσ διπλαςιαςμόσ των γονιδίων και θ ψευδογζνεςθ 
ςε γεωγραφικά απομονωμζνουσ πλθκυςμοφσ προκαλεί αναπαραγωγικι 
απομόνωςθ και ειδογζνεςθ (Lynch, 2007a). Ωςτόςο, μζχρι τα τζλθ τθσ δεκαετίασ 
του 1990, όταν προςδιορίςτθκαν και αναλφκθκαν πολλζσ αλλθλουχίεσ 
γονιδιϊματοσ, αποδείχκθκε ςαφϊσ θ επικράτθςθ και θ ςθμαςία του διπλαςιαςμοφ 
γονιδίων. Ξζςω τθσ ανάλυςθσ  του γονιδιϊματοσ, τθσ γενετικισ πλθκυςμϊν και 
μοριακϊν πειραματιςμϊν, ζχει ςθμειωκεί ταχεία πρόοδοσ ςτθν αποκάλυψθ των 
μθχανιςμϊν με τουσ οποίουσ διπλαςιαςμζνα γονίδια διαφοροποιοφνται ςτθ 
λειτουργία και ςυμβάλλουν ςτθν εξζλιξθ (Lynch & Conery, 2001; Zhang 2003). Ρι 
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διπλαςιαςμοί ολόκλθρου του γονιδιϊματοσ διευκολφνουν άμεςα τθν ειδογζνεςθ 
μζςω τθσ αμοιβαίασ απϊλειασ γονιδίου (reciprocal gene loss). Θ αμοιβαία απϊλεια 
γονιδίου (reciprocal gene loss) των δεκάδων χιλιάδων γονιδίων και ρυκμιςτικϊν 
RNAs που παράγονται από τον διπλαςιαςμό του γονιδιϊματοσ διευκολφνει τθ 
δθμιουργία ειδογζνεςθσ (Lynch & Force, 2000). Εάν θ αμοιβαία απϊλεια γονιδίου 
των διπλαςιαςμζνων γονιδίων ςυνεχίςει με το χρόνο, γεγονότα ειδογζνεςθσ κα 
ςυμβαίνουν. Χπάρχουν αποδεικτικά ςτοιχεία που δείχνουν ότι ςυνζβθ αμοιβαία 
απϊλεια γονιδίου ςτθ γενεαλογία των τελεοςτζων. Ζχει βρεκεί ότι το 8% των 
γονιδιακϊν τόπων του είδουσ Tetraodon nigroviridis και του Danio rerio  υπζςτθςαν 
αμοιβαία απϊλεια γονιδίου (Semon & Wolfe, 2007). 
  
Τπόθεςη Ιςορροπίασ Γονιδίου 
Ξετά από ζναν διπλαςιαςμό του γονιδιϊματοσ, το διπλαςιαςμζνο γονίδιο κα 
βιϊςει ζνα από τα αποτελζςματα κατά τθν διάρκεια του διπλαςιαςμοφ, είτε κα 
διατθρθκεί είτε κα χακεί το ζνα αντίγραφο. Θ Χπόκεςθ τθσ ιςορροπίασ των 
γονιδίων (Gene balance hypothesis) προβλζπει τθν τφχθ των πυρθνικϊν γονιδίων 
που ζχουν προκφψει από διπλαςιαςμοφσ που αφοροφν όλο το γονιδίωμα και 
διπλαςιαςμοφσ μικρότερθσ κλίμακασ. Θ Χπόκεςθ ιςορροπίασ γονιδίων προβλζπει 
ότι μια ανιςορροπία ςτθ ςυγκζντρωςθ πρωτεϊνικϊν υπομονάδων ςε ζνα 
μακρομοριακό ςφμπλεγμα ι μεταξφ πρωτεϊνϊν με αντίκετεσ λειτουργίεσ ςε ζνα 
δίκτυο μεταγραφισ ι ςθματοδότθςθσ μπορεί είτε να οδθγιςει ςε μειωμζνθ 
αρμοςτικότθτα ι και κνθςιμότθτα. Θ διατιρθςθ τθσ ςωςτισ πρωτεΐνθσ και τθσ 
ιςορροπίασ ςτθ διαδικαςία τθσ μεταγραφισ είναι ηωτικισ ςθμαςίασ για τθ 
διατιρθςθ τθσ φυςιολογικισ λειτουργίασ. Για παράδειγμα, μεγάλθ ςυγκζντρωςθ 
μιασ πρωτεΐνθσ που είναι ςυνδεδεμζνθ με το πολφ-πρωτεϊνικό ςφμπλοκο πικανϊσ 
κα είχε ωσ αποτζλεςμα μεγάλεσ αρνθτικζσ πλειοτροπικζσ επιδράςεισ. Αυτι θ 
υπόκεςθ υποςτθριηόμενθ από τθν ανάλυςθ των γονιδιωμάτων των ευκαρυωτϊν 
παρζχει τθ βάςθ για τθν κατανόθςθ τθσ διατιρθςθσ αντιγράφων. Θ παραπάνω 
υπόκεςθ παρζχει επίςθσ ζναν καλά υποςτθριηόμενο μθχανιςμό για να εξθγιςει τθ 
ςθμαντικι υπερ-διατιρθςθ γονιδίων με ςυγκεκριμζνεσ λειτουργίεσ. Ρι δφο 
εναλλακτικζσ υποκζςεισ *θ διαφοροποίθςθ τθσ λειτουργίασ (Subfunctionalization) 
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και θ ανάπτυξθ μιασ νζασ λειτουργίασ (Neofunctionalization)]  προβλζπουν ότι 
οποιοδιποτε γονίδιο μπορεί να διατθρθκεί μετά από οποιοδιποτε είδοσ 
διπλαςιαςμοφ. Ξε άλλα λόγια, αυτζσ οι υποκζςεισ δεν κάνουν καμία προβλζψθ 
μεταξφ τθσ γονιδιακισ λειτουργίασ και τθσ ςυχνότθτασ διατιρθςθσ μετά τον 
διπλαςιαςμό. Αυτζσ εμφανίηονται ςε μεγάλο βακμό αφότου κα γονίδια ζχουν 
διατθρθκεί διπλαςιαςιαςμζνα λόγω του φαινομζνου τθσ δόςθσ (dossage effect; 
Edger & Pires, 2009; Freeling, 2009). Υτθν παρακάτω εικόνα απεικονίηονται τα 
πικανά αποτελζςματα από τον διπλαςιαςμό (Εικόνα 1). 
 
 Eικόνα 1. Πιθανζσ τφχεσ των διπλαςιαςμζνων γονιδίων. Oι διαφορετικζσ 
προγονικζσ λειτουργίεσ χρωματίηονται με κόκκινο και γαλάηιο, ενϊ με πράςινο μια 
νζα λειτουργία (Voordeckers & Verstrepen, 2015) 
 
1.1.5 Πρώτοσ και Δεφτεροσ γφροσ διπλαςιαςμοφ ολόκληρου του 
γονιδιώματοσ ςτα ΢πονδυλωτά 
O Ohno ςτο περίφθμο βιβλίο του που κυκλοφόρθςε το 1970 προϊκθςε τθν ιδζα ότι 
τα Υπονδυλωτά υποβλικθκαν ςε 2 γφρουσ διπλαςιαςμοφ ολόκλθρου του 
γονιδιωματόσ τουσ. Ρ κανόνασ 1-2-4 είναι το πλζον επικρατζςτερο μοντζλο για να 
εξθγιςει τθν εξζλιξθ των γονιδιακϊν οικογενειϊν και του γονιδιϊματοσ γενικότερα. 
Ξε βάςθ αυτό το μοντζλο, οι δφο γφροι του διπλαςιαςμοφ ολόκλθρου του 
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γονιδιϊματοσ ςυνζβθςαν νωρίσ ςτθν εξζλιξθ των Δευτεροςτομίων (Meyer & Van de 
Peer, 2005). Ξζχρι πρόςφατα, θ πιο δθμοφιλισ εκδοχι τθσ υπόκεςθσ των δφο 
γφρων διπλαςιαςμοφ ολόκλθρου του γονιδιϊματοσ ιταν μετά τθν εμφάνιςθ των 
Μεφαλοχορδωτϊν και πριν τθν εξάπλωςθ των Γνακοςτομάτων. Ωςτόςο, πρόςφατα 
ςτοιχεία ζχουν αποδείξει ότι τα Ρυροχορδωτά είναι πιο ςυγγενικά με τα 
Υπονδυλωτά απ’ότι τα Μεγαλοχορδωτά (Delsuc et al., 2006; Bourlat et al., 2006). Μαι 
ζτςι θ ςφγχρονθ ζκδοςθ τθσ υπόκεςθσ κεωρεί ότι οι διπλαςιαςμοί ςυνζβθςαν μετά 
τθν εμφάνιςθ των Ρυροχορδωτϊν. Φα Άγνακα, τα οποία αντιπροςωπεφονται από 
τουσ Ξυξίνουσ και τουσ Μυκλόςτομουσ καταλαμβάνουν μια ενδιάμεςθ 
φυλογενετικι κζςθ μεταξφ των Ρυροχορδωτϊν και των Γνακοςτομάτων. Ρι πιο 
πρόςφατεσ εκδοχζσ των υποκζςεων του πρϊτου γφρου(1R) και του δεφτερου 
γφρου(2R) τοποκετοφν τον πρϊτο ςτθ ςυμβολι του κοινοφ προγόνου των 
Γνακοςτομάτων και των Άγνακων, ενϊ ο δεφτεροσ γφροσ ςτον πρόγονο των 
Γνακοςτομάτων. Φα Γνακοςτόματα υποβλικθκαν ςε δφο γφρουσ γεγονότων 
τετραπλοειδίασ. Ρ ακριβισ χρόνοσ αυτϊν των γεγονότων παραμζνει αςαφισ, αλλά 
θ ςυςτθματικι μελζτθ τθσ ομάδασ των γονιδίων Hox ζδωςε μια πιο ακριβι 
εκτίμθςθ.  
Φο πρϊτο γεγονόσ τετραπλοειδίασ διαχϊριςε τα Μεφαλοχορδωτα από τα Άγνακα. Ρ 
Αμφίοξοσ που ανικει ςτα Μεφαλοχορδωτά εξακολουκεί να διακζτει ζνα γονίδιο 
από τθν ομάδα των Hox γονιδίων, ενϊ οι Μυκλόςτομοι διακζτουν δφο ι τρία 
ανεξάρτθτα ςετ από τθν ομάδα των Hox γονιδίων.  
Φο δεφτερο γεγονόσ τετραπλοειδίασ ςυνζβθ μζςα ςτα τετράποδα. Υυνεπϊσ, όλα τα 
Γνακoςτόματα που εξετάςτθκαν, από τα ψάρια μζχρι τον άνκρωπο, διακζτουν 
τουλάχιςτον 4 ξεχωριςτεσ ομάδεσ Hox γονιδίων. Επομζνωσ, το δεφτερο γεγονόσ 
ςυνζπεςε με τθν ανάπτυξθ των γνάκων από το δεφτερο βραγχιακό τόξο, το οποίο 
ζλαβε χϊρα ςτθν Ρρδοβίκια περίοδο (485.4–443.8 εκατομμφρια χρόνια πριν) ( 
Ohno, 1999). Θ ςφγκριςθ των κυτταρογενετικϊν δεδομζνων και των φυλογενετικϊν 
ςχζςεων μεταξφ άγνακων και γνακοςτομάτων φαίνεται να υποςτθρίηει τθν 
υπόκεςθ ότι οι 1R και 2R εμφανίςτθκαν πριν από τθν εξελικτικι απόκλιςθ των 
γνακοςτομάτων και των άγνακων. Φο ςυμβάν του 1R εμφανίηει ξεκάκαρα τθν 
απόκλιςθ των ςπονδυλωτϊν, του Αμφίοξου και των Ρυροχορδωτϊν, αλλά ο χρόνοσ 
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που ςυνζβθ ο δεφτεροσ διπλαςιαςμοστου γονιδιϊματοσ (2R) ςε ςχζςθ με τθν 
απόκλιςθ των κυκλόςτομων και των γνακόςτομων παραμζνει αςαφισ. Επίςθσ, είναι 
πικανό οι 2 γφροι διπλαςιαςμοφ να ςυνζβθςαν ςτισ αρχικζσ γενεαλογίεσ των 
ςπονδυλϊτων ι τα επιπλζον γονίδια των κυκλοςτόμων να προζκυψαν από 
ανεξάρτθτο διπλαςιαςμό ι από το ςυνδυςμό κοινϊν και ανεξάρτθτων 
διπλαςιαςμϊν (Caputo Barucchi et al., 2013). Ξαηί με τισ ομάδεσ των Ηοx γονιδίων 
υπάρχουν κι άλλα παραδείγματα παράλογων γονιδίων ι περιοχϊν που 
δθμιουργικθκαν ςτθν αρχι τθσ εξελικτικισ πορείασ των ςπονδυλωτϊν (Vandepoele 
et al., 2004; McLysaght et al., 2002; Gu et al., 2002). 
 
1.1.6 Σρίτοσ γύροσ διπλαςιαςμου ολόκληρου του γονιδιώματοσ ςτουσ 
Σελεοςτέουσ 
Ρι Φελεόςτεοι ανικουν ςτθ μεγάλθ ομοταξία των Ρςτεϊχκφων ςτθν οποία και 
υπάγονται οι Ακτινοπτερφγιοι. Από μελζτεσ ζχει διαπιςτωκεί ότι πολλά ψάρια 
μπορεί να ζχουν ακόμθ περιςςότερα γονίδια από αυτά των ανκρϊπων και ζρευνεσ 
δείχνουν ότι παρατθρικθκε επιπλζον διπλαςιαςμόσ γονιδιϊματοσ ςτουσ 
Φελεόςτεουσ, δθλαδι τθν προζκταςθ του κανόνα 1-2-4 ςε 1-2-4-8 (Ξeyer & Schartl, 
1999; Wittbrodt et al., 1998; Aparicio et al., 2002). Θ διατιρθςθ μεγάλων εκτάςεων 
από ςειρζσ γονιδίων μζςα ςτθ γενεαλογία των Φελεοςτζων και θ ανίχνευςθ 
ςυντθρθμζνων ςυνταινικϊν περιοχϊν (μεγάλεσ χρωμοςωματικζσ περιοχζσ που 
ζχουν ςυντθρθκεί μεταξφ των οργανιςμϊν) ςτισ ομάδεσ των Hox γονιδίων και ςε 
άλλα γονίδια ςτουσ Φελεόςτεουσ κεωρικθκε ωσ ιςχυρι απόδειξθ για τον επιπλζον 
διπλαςιαςμό του γονιδιϊματοσ που ςυνζβθ ςτουσ Φελεόςτεουσ. Από μελζτεσ 
ταυτοποίθςθσ διπλαςιαςμζνων γονιδίων ςτο Takifugu rubripes υπολογίςτθκε ότι ο 
τρίτοσ γφροσ διπλαςιαςμοφ ςυνζβθ 350-320 εκατομφρια χρόνια πριν. Ρι πιο 
πειςτικζσ αποδείξεισ για τον επιπλζον διπλαςιαςμό ςτουσ Φελεόςτεουσ  προζκυψαν 
από τισ ςυγκριτικζσ αναλφςεισ  μεταξφ τθσ αλλθλουχίασσ του γονιδιϊματοσ του 
Tetraodon με  αυτι του ανκρϊπου. Ρ Jailion και οι ςυνεργάτεσ του (2004) 
ςυνζκριναν τθν κατανομι των γονιδίων ςτα χρωμοςϊματα του Tetraodon με αυτά 
του ανκρϊπου και διαπίςτωςαν ότι πολλεσ ομάδεσ γονιδίων που παραμζνουν 
ςυνδεδεμζνεσ, με τθν ίδια ςειρά,  ςε διαφορετικά χρωμοςϊματα του ανκρϊπου 
(γονιδιακζσ γειτονιζσ ι αλλιϊσ synteny) βρζκθκαν εισ διπλοφν ςε δφο διαφορετικά 
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χρωμοςϊματα του Tetraodon (Glasauer & Neuhauss, 2014; Jailon et al., 2004). Θ 
χρονολόγθςθ του 3R αποδεικνφει ότι ο διπλαςιαςμόσ του γονιδιϊματοσ ςτα ψάρια 
μπορεί να ςχετίηεται τόςο με τθν αφξθςθ του αρικμοφ των ειδϊν όςο και με τθν 
βιοποικιλότθτα (Εικόνα 2). O χρόνοσ που ςυνζβθ το φαινόμενο του τρίτου γφρου 
διπλαςιαςμοφ, που ζπεται τθσ διαφοροποίθςθσ των μθ Φελεοςτζων, δθλαδι 
βαςικϊν-πρϊιμων Ακτινοπτερυγίων που αποτελοφνται από 44 είδθ και ανικουν ςε 
5 οικογζνειεσ και προθγείται τθσ προζλευςθσ των Φελεοςτζων, παρζχει περαιτζρω 
αποδείξεισ για τθν ςφνδεςθ μεταξφ του 3R και τθσ ποικιλίασ των οργανιςμϊν. Ρι 
υποκατατάξεισ Ρςτεογλωςςόμορφα (217 είδθ) και Ελοπόμορφα (37 είδθ) που  
αντιπροςωπεφουν τθν πρϊτθ γενιά που αποκλίνει μετά τον διπλαςιαςμό του 
γονιδιϊματοσ εμφανίηουν κάπωσ μεγαλφτερο αρικμό ειδϊν ςυγκριτικά με τουσ 
βαςικοφσ Ακτινοπτερυγίουσ. Θ υπόκεςθ μιασ ςχζςθσ αιτίου-αποτελζςματοσ μεταξφ 
του διπλαςιαςμοφ του γονιδιϊματοσ που ςυνζβθ ςτουσ τελεοςτζουσ και τθσ 
εκπλθκτικά πλοφςιασ ςε είδθ κατθγορίασ αυτϊν υποςτθρίηεται από το γεγονόσ ότι 
«φτωχζσ» ςε είδθ γενεζσ διακλαδίηονται από τθν αρχικι γενιά Ακτινοπτερυγίων 
πριν o διπλαςιαςμόσ 3R οδθγιςει ςε αρχικό διπλαςιαςμό του αρικμοφ των 
γονιδίων τουσ (Meyer & Van De Peer, 2005; Sato & Nishida, 2010). Ρι φυλογενετικζσ 
αναλφςεισ πολλϊν διπλαςιαςμζνων γονιδίων ςτα γονιδιϊματα, οι ςυγκριτικζσ 
αναλφςεισ των χρωμοςωματικϊν τουσ κζςεων και τα εξελικτικά ςυμπεράςματα των 
προγονικϊν καρυότυπων επιβεβαιϊνουν τουσ δφο γφρουσ των διπλαςιαςμϊν του 
γονιδιϊματοσ ςτουσ προγόνουσ των ςπονδυλωτϊν (Dehal & Boore, 2005; 
Panopouloy & Poustka, 2005; Nakatani et al., 2007; Putnam et al., 2008). Ρλόκλθρα 
τα γονιδιϊματα διάφορων ςπονδυλωτϊν,  από το Petromyzon marinus μζχρι τον 
άνκρωπο, ζχουν αλλθλουχθκεί, ςυμπεριλαμβανομζνων και πολλϊν  Φελεοςτζων. 
Aυτά τα δεδομζνα αλλθλουχιϊν και ςχετικζσ βιολογικζσ πλθροφορίεσ είναι 
ελεφκερα διακζςιμα μζςω κάποιων βάςεων δεδομζνων, όπωσ είναι θ Ensembl  ( 
http://www.ensembl.org). Ρμάδεσ που υπάγονται ςτθν ταξινομικι ομάδα των 
Φελεοςτζων είναι γνωςτό ότι ζχουν υποβλθκεί ςε ζναν ι περιςςότερουσ γφρουσ 
ανεξάρτθτων διπλαςιαςμϊν ολόκλθρου του γονιδιϊματοσ μετά από τον τρίτο γφρο 
διπλαςιαςμοφ του γονιδιϊματοσ (3R-WGD). Υτουσ εκπροςϊπουσ αυτοφσ 
περιλαμβάνονται οι εξισ: Cyprinidae, Catostomidae, Cobitidae, Characiformes, 
Siluriformes, Salmoniformes, Diretmidae, Poeciliidae, και Channidae. Ρι 
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περιςςότεροι από αυτοφσ τουσ επιπρόςκετουσ διπλαςιαςμοφσ (Leggatt & Iwama, 
2003) κεωρείται ότι απαντϊνται ςτα γζνθ αυτϊν των παραπάνω ομάδων εκτόσ από 
τθν τάξθ των Salmoniformes, ςτθν οποία ζχουμε ζνα επιπρόςκετο τζταρτο γφρο 
διπλαςιαςμοφ (4R- WGD) που εμφανίηεται πικανότατα ςε όλα τα είδθ αυτισ τθσ 
τάξθσ (Allendorf & Thorgaard, 1984; Moghadam et al., 2005).  
 
1.1.7 Επιδράςεισ των διπλαςιαςμών ολόκληρου του γονιδιώματοσ ςτη 
γονιδιακή δόςη 
Υτα Υπονδυλωτά οι 2 γφροι διπλαςιαςμϊν ευνοοφν τθν διατιρθςθ και τθν επζκταςθ 
των γονιδίων, όπωσ τον αρικμό των ομάδων Hox γονιδίων, αυξθτικοφσ παράγοντεσ, 
υποδοχείσ ινςουλίνθσ και πυρθνικοφσ υποδοχείσ. Τυκμιςτζσ τθσ ανάπτυξθσ και τθσ 
μεταγραφισ και μεταγωγείσ του ςιματοσ ζχουν διατθρθκεί ςε  2 αντίγραφα φςτερα 
από τον πρϊτο και δεφτερο γφρο διπλαςιαςμοφ του γονιδιϊματοσ ςτα ςπονδυλωτά 
(Van De Peer et al., 2009; Blomme et al., 2006) και από τον τρίτο γφρο που 
ακολοφκθςε ςτα ψάρια (Van De Peer et al., 2009; Blomme et al., 2006; Brunet et al., 
2006). Επιπλζον, αυτζσ οι κατθγορίεσ ρυκμιςτικϊν γονιδίων δεν μποροφν να 
επεκτακοφν εφκολα μζςω διπλαςιαςμϊν που αφοροφν μεμονωμζνα γονίδια, 
γεγονόσ που υποδθλϊνει τθ ςθμαςία του διπλαςιαςμοφ του γονιδιϊματοσ  ςτθν 
επζκταςθ του ρεπερτορίου των ρυκμιςτικϊν γονιδίων.  Ρι δφο επιδράςεισ των 
διπλαςιαςμϊν (γονιδίου-γονιδιϊματοσ) μποροφν να εξθγθκοφν από το φαινόμενο 
τθσ ιςορροπίασ ςτθ δόςθ γονιδίου (Van De Peer et al., 2009; Papp & Hurst, 2003; 
Birchler et al., 2005). Ξετά το διπλαςιαςμό του γονιδιϊματοσ, ολόκλθρεσ 
λειτουργικζσ μονάδεσ διατθροφνται εγγενϊσ διπλαςιαςμζνεσ μζςω μθ 
προςαρμοςτικϊν φαινομζνων ιςορροπίασ ςτθ γονιδιακι δόςθ (non-adaptive 
dosage balance effect) και ζπειτα εξελίςςουν με προςαρμοςτικό τρόπο καινοφργιεσ 
λειτουργίεσ με αποτζλεςμα τθν αφξθςθ ςτθν μορφολογικι πολυπλοκότθτα (Freeling 








Εικόνα 2. Αναπαράςταςη τησ εξελικτικήσ πορείασ με ςημείο αναφοράσ τη 
χρονολογία των γονιδιωματικών διπλαςιαςμών με δεδομζνα από τη μελζτη 
(Satiamarga, 2009) και από τον ιςτότοπο www.timetree.org . VGD1 & VGD2 είναι οι 
πρϊτοι δφο γφροι διπλαςιαςμϊν ολόκλθρου του γονιδιϊματοσ που ςυνζβθςαν ςτα 
Υπονδυλωτά, ενϊ ο TGD είναι o επιπλζον διπλαςιαςμόσ ςτουσ Φελεοςτζουσ και ο 
SaGD υποδθλϊνεται ο τζταρτοσ γφροσ διπλαςιαςμοφ που ςυνζβθ ςτα Υολομοειδι. 
Επιπλζον, παραμζνει αςαφισ, όπωσ αναπαριςτάται εδϊ αν ο δεφτεροσ γφροσ 







1.2.1  ΟΞΕΙΔΩΣΙΚΗ ΥΩ΢ΥΟΡΤΛΙΩ΢Η 
Θ οξειδωτικι φωςφορυλίωςθ είναι το απόγειο του ενεργειακοφ μεταβολιςμοφ 
ςτουσ αερόβιουσ οργανιςμοφσ. ΢λα τα οξειδωτικά βιματα ςτθν αποδόμθςθ των 
υδατανκράκων, των αμινοξζων, των λιπϊν ςυγκλίνουν ςε αυτό το τελικό ςτάδιο τθσ 
κυτταρικισ αναπνοισ, ςτο οποίο θ ενζργεια τθσ οξείδωςθσ προωκεί τθ ςφνκεςθ του  
ATP. Υτουσ ευκαρυϊτεσ, θ οξειδωτικι φωςφορυλίωςθ ςυμβαίνει ςτα μιτοχόνδρια. 
Φα μιτοχόνδρια, τα οποία βρίςκονται ςε όλα ςχεδόν τα ευκαρυωτικά κφτταρα είναι 
τα οργανίδια ςτα οποία ςυντίκεται το μεγαλφτερο μζροσ του ΑTP ενόσ κυττάρου. 
Μάκε μιτοχόνδριο περιβάλλεται από δφο πολφ εξειδικευμζνεσ μεμβράνεσ, θ μία 
γφρω από τθν άλλθ, οι οποίεσ παίηουν ςθμαντικό ρόλο ςτισ λειτουργίεσ του. Θ 
εξωτερικι και θ εςωτερικι μεμβράνθ δθμιουργοφν δφο μιτοχονδριακά 
διαμερίςματα, ζναν μεγάλο εςωτερικό χϊρο, το ςτρϊμα και τον διαμεμβρανικό 
χϊρο.  
Φο 1961 ο Peter Mitchell διατφπωςε τθν υπόκεςθ ότι οι διαμεμβρανικζσ διαφορζσ 
ςτθ ςυγκζντρωςθ των πρωτονίων είναι το απόκεμα τθσ ενζργειασ που εξάγεται από 
τισ αντιδράςεισ βιολογικισ οξείδωςθσ. Αυτι θ κεωρία ονομάςτθκε χθμειωςμοτικι 
και αποτελεί κεμελιϊδθ αρχι τθσ βιολογίασ του εικοςτοφ αιϊνα. Θ οξειδωτικι 
φωςφορυλίωςθ αρχίηει με τθν είςοδο θλεκτρονίων ςτθν αναπνευςτικι αλυςίδα. Φα 
θλεκτρόνια αυτά προκφπτουν με τθν δραςθ δεχδρογοναςϊν, οι οποίεσ ςυλλζγουν 
θλεκτρόνια από καταβολικζσ οδοφσ και τα διοχετεφουν ςε οικουμενικοφσ δζκτεσ 
θλεκτρονίων: νικοτιναμιδο- νουκλεοτίδια (NAD+ ι NADP+) ι φλαβινο-νουκλεοτίδια 
(FMN ι FAD).  
Ματά τθν οξειδωτικι φωςφορυλίωςθ ςυμβαίνουν τρεισ τφποι μεταφοράσ 
θλεκτρονίων :  
1) άμεςθ μεταφορά, όπωσ κατά τθν αναγωγι του Fe3+ ςε Fe2+,  
2) μεταφορά υπό μορφι ατόμου υδρογόνου( H+ + e- ), 
3) μεταφορά υπό μορφι ιόντοσ υδριδίου (:H-) 
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Εκτόσ από το NAD και τισ φλαβοπρωτεΐνεσ, οι οποίεσ περιζχουν ζνα ςφιχτά 
ςυνδεδεμζνο φλαβινο-νουκλεοτίδιο (FMN ι FAD) και άλλοι 3 τφποι μορίων παίηουν 
ρόλο ςτθν μεταφορά των θλεκτρονίων. Ξία υδρόφοβθ κινόνθ και δφο διαφορετικοί 
τφποι ςιδθροφχων πρωτεϊνϊν (κυτοχρϊματα και ςιδθροκειοφχεσ πρωτεΐνεσ). Θ 
ουβικινόνθ, επίςθσ γνωςτι ωσ ςυνζνηυμο Q ι απλϊσ Q  είναι μία λιποδιαλυτι 
βενηοκινόνθ με μακριά αλυςίδα ιςοπρενίου και αποτελεί τον μοναδικό μεταφορζα 
ςτθν αλυςίδα μεταφοράσ θλεκτρονίων που δεν είναι μζροσ κάποιασ πρωτεΐνθσ. 
Ξπορεί και διακινεί αναγωγικά ιςοδφναμα, και επειδι μεταφζρει τόςο θλεκτρόνια 
όςο και πρωτόνια παίηει ςθμαντικό ρόλο ςτθ ςφηευξθ τθσ ροισ των θλεκτρονίων με 
τθ μετακίνθςθ των πρωτονίων. Φα μιτοχόνδρια περιζχουν τρεισ τάξεισ 
κυτοχρωμάτων που ορίηονται ωσ a, b, c. Φα κυτοχρϊματα a και b και οριςμζνα c 
είναι εςωτερικζσ πρωτεΐνεσ τθσ εςωτερικισ μιοχονδριακισ μεμβράνθσ. Φο 
κυτόχρωμα c αποτελεί εξαίρεςθ κακϊσ ςχετίηεται μζςω θλεκτροςτατικϊν 
αλλθλεπιδράςεων με τθν εξωτερικι επιφάνεια τθσ εςωτερικισ μεμβράνθσ.  
Υτισ ςιδθρο-κειοφχεσ πρωτεΐνεσ (iron-sulfur proteins), ο ςίδθροσ δεν βρίςκεται ςτθν 
αίμθ αλλά αλλθλεπιδρά με ανόργανα άτομα κείου. Υυμμετζχουν ςε μεταφορζσ 
μεμονωμζνων θλεκτρονίων, ςτισ οποίεσ ζνα άτομο ςιδιρου του ςιδθροκειοφχου 
ακροίςματοσ υφίςταται αναγωγι ι οξείδωςθ (Nelson & Cox, 2007; Alberts et al., 
2011). 
1.2.2.ΕΞΕΛΙΚΣΙΚΗ ΠΟΡΕΙΑ ΣΗ΢ OΞΕΙΔΩΣΙΚΗ΢ ΥΩ΢ΥΟΡΤΛΙΩ΢Η΢ 
Θ ανάπτυξθ των αρχζγονων κυττάρων ίςωσ να βαςίςτθκε ςτθν αποδόμθςθ με 
αναερόβια ηφμωςθ οργανικϊν μορίων που είχαν παραμείνει από γεωχθμικζσ 
διεργαςίεσ. Ρι αντιδράςεισ τθσ ηφμωςθσ πραγματοποιοφνται ςτο κυτταρόπλαςμα 
και θ ενζργεια που λαμβάνουν προζρχεται από τα πλοφςια ς’ ενζργεια μόρια τθσ 
τροφισ προσ ςχθματιςμό ΑTP. Θ απζκκριςθ των οργανικϊν οξζων φαίνεται ότι 
ελάττωςε το pH του περιβάλλοντοσ, και αυτό ευνόθςε τθν επιβίωςθ κυττάρων τα 
οποία ανζπτυξαν διαμεμβρανικζσ πρωτεϊνεσ ικανζσ ν’ αντλοφν Θ+  ζξω από το 
κυτταρόπλαςμα.  Ζτςι, το κφτταρο απζφευγε τον κίνδυνο να γίνει πολφ όξινο. Ξία 
από τισ αντλίεσ αυτζσ πικανόν χρθςιμοποιοφςε τθν ενζργεια τθσ υδρόλυςθσ του 
ATP για να αποβάλλει Θ+  από το κφτταρο. Ζτςι αυτι θ αντλία κα μποροφςε να είναι 
πρόγονοσ τθσ ςφγχρονθσ ςυνκάςθσ του ATP. Ξε τθν ελάττωςθ των αποκεμάτων τθσ  
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Γθσ ςε ουςίεσ κατάλλθλεσ για ηφμωςθ, κάποιοι οργανιςμοί βρζκθκαν ςε 
πλεονεκτικι κζςθ λακϊσ αντλοφςαν Θ+  χωρίσ περαιτζρω κατανάλωςθ ATP. Άρα, 
αποταμίευαν τθν μικρι ποςότθτα ΑTP για άλλεσ κυτταρικζσ διεργαςίεσ, εκτόσ τθσ 
ηφμωςθσ. Ζτςι, θ ζλλειψθ τροφισ ίςωσ οδιγθςε ςτθν ανάπτυξθ των πρωτεϊνϊν 
μεταφοράσ θλεκτρονίων. Αυτζσ προςζφεραν ςτα κφτταρα τθ δυνατότθτα να 
χρθςιμοποιοφν τθ μετακίνθςθ των θλεκτρονίων μεταξφ μορίων με διαφορετικό 
οξειδοαναγωγικό δυναμικό ωσ πθγι ενζργειασ για τθ μεταφορά H+ διαμζςου τθσ 
κυτταρικισ μεμβράνθσ. Ξε το πζρασ του χρόνου, οριςμζνα βακτιρια ανζπτυξαν 
αποτελεςματικά ςυςτιματα μεταφοράσ θλεκτρονίων ςυηευγμζνθσ με άντλθςθ H+ 
και ζτςι «αιχμαλϊτιηαν» περιςςότερθ οξειδοαναγωγικι ενζργεια απ’όςο χρειαηόταν 
για να διατθριςουν το εςωτερικό pH τουσ. Αυτά τα κφτταρα πικανόν ανζπτυξαν 
μεγάλεσ θλεκτροχθμικζσ βακμιδϊςεισ πρωτονίων, τισ οποίεσ μποροφςαν ςτθ 
ςυνζχεια ν’ αξιοποιιςουν για παραγωγι ATP. Θ επάνοδοσ των H+ ςτο κφτταρο 
πικανότατα γινόταν μζςω των προωκοφμενων από το ATP αντλιϊν H+ . Υυνεπϊσ, οι 
αντλίεσ λειτουργοφςαν ςτθν αντίκετθ κατεφκυνςθ προσ παραγωγι ATP. Mε τθν 
εξζλιξθ τθσ μεμβρανικισ διεργαςίασ τθσ φωτοςφνκεςθσ, οι ζτοιμεσ οργανικζσ 
χθμικζσ ενϊςεισ δεν ιταν απαραίτθτεσ για τουσ οργανιςμοφσ. Ζτςι, παριγαγαν τα 
δικά τουσ οργανικά μόρια από αζριο  CO2. Φο διάςτθμά μεταξφ τθσ εμφάνιςθσ 
βακτθρίων που διαςποφςαν το νερό και απελευκζρωναν O2 κατά τθν φωτοςφνκεςθ 
και τθσ ςυςςϊρευςθσ Ρ2 ςτθν ατμόςφαιρα  ιταν πάνω από 1 διςεκατομμφριο 
χρόνια. Θ αντίδραςθ του αρχικά παραγόμενου Ρ2 με τον άφκονο Fe
2+ των ωκεανϊν 
οδιγθςε ςτο ςχθματιςμό μεγάλων ποςοτιτων οξειδίων του ςιδιρου με ταυτόχρονθ 
απομάκρυνςθ οξυγόνου. Φο τελευταίο με τθ ςειρά του άρχιηε να αυξάνεται μετά τθν 
κατανάλωςθ του ςιδιρου. Υτθν αερόβια αναπνοι θ πλιρθσ οξείδωςθ του 
πυροςταφυλικοφ οξζοσ, που ζχει παραχκεί κατά τθ γλυκόλυςθ, γίνεται ςε δφο 
ςτάδια: τον κφκλο του κιτρικοφ οξζοσ ι κφκλο του Krebs και τθν οξειδωτικι 
φωςφορυλίωςθ. Θ αερόβια αναπνοι, λοιπόν, που βαςίηεται ςτισ μεμβράνεσ μάλλον 
αναπτφχκθκε ςε απάντθςθ προσ τθν αυξανόμενθ ςυγκζντρωςθ Ρ2 ςτθν 
ατμόςφαιρα. Θ ζναρξθ τθσ ταχείασ ςυςςϊρευςθσ Ρ2  άρχιςε περίπου πριν από 2 
διςεκατομμφρια χρόνια και ςυρρικνϊκθκε λόγω εμφάνιςθσ μθ φωτοςυνκετικϊν 
οργανιςμϊν (Alberts et al., 2011). 
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1.2.3 ΑΝΑΠΝΕΤ΢ΣΙΚΗ ΑΛΤ΢ΙΔΑ 
Θ μιτοχονδριακι αναπνευςτικι αλυςίδα, γνωςτι επίςθσ και ωσ αλυςίδα μεταφοράσ 
θλεκτρονίων, διεκπεραιϊνει τθν οξειδωτικι φωςφορυλίωςθ και βρίςκεται ςτθν 
εςωτερικι μιτοχονδριακι μεμβράνθ ςε πολλά αντίγραφα. Σεριζχει πάνω από 40 
πρωτεΐνεσ, από τισ οποίεσ περίπου 15 εμπλζκονται άμεςα ςτθ μεταφορά 
θλεκτρονίων. Ρι περιςςότερεσ είναι ενςωματωμζνεσ ςτθ διπλοςτοιβάδα των 
λιπιδίων και λειτουργοφν μόνο όταν θ μεμβράνθ είναι ακζραιθ. Ρι περιςςότερεσ 
από τισ πρωτεΐνεσ που εμπλζκονται ςτθ μιτοχονδριακι αλυςίδα μεταφοράσ 
θλεκτρονίων κατατάςςονται ςε μεγάλα ςφμπλοκα αναπνευςτικϊν ενηφμων, κακζνα 
από τα οποία περιζχει πολλαπλά αντίγραφα των ξεχωριςτϊν πρωτεϊνϊν. Μάκε 
ςφμπλοκο περιλαμβάνει διαμεμβρανικζσ πρωτεΐνεσ που το ςυγκρατοφν ςτθν 
εςωτερικι μιτοχονδριακι μεμβράνθ. Φα ςφμπλοκα Ι και ΙΙ καταλφουν τθ μεταφορά 
θλεκτρονίων ςτθν ουβικινόνθ από δφο διαφορετικοφσ δότεσ θλεκτρονίων, το NADH 
(Υφμπλοκο Ι) και το θλεκτρικό (Υφμπλοκο ΙΙ). Φο ςφμπλοκο ΙΙΙ μεταφζρει θλεκτρόνια 
από τθν ανθγμζνθ ουβικινόνθ ςτο κυτόχρωμα c. Φζλοσ, το ςφμπλοκο IV 










Φο ςφμπλοκο Ι, γνωςτό και ωσ οξειδοαναγωγάςθ NADH:ουβικινόνθσ ι 
δεχδρογονάςθ του NADH, αποτελείται από 42 διαφορετικζσ πολυπεπτιδικζσ 
αλυςίδεσ, μεταξφ των οποίων μια φλαβοπρωτεΐνθ που περιζχει FMN και 
τουλάχιςτον ζξι κζντρα Fe-S. Φο Υφμπλοκο Ι αποτελεί μια αντλία πρωτονίων που 
προωκείται από τθν ενζργεια τθσ μεταφοράσ των θλεκτρονίων και θ αντίδραςθ που 
καταλφει ζχει μεταφορικό χαρακτιρα: μεταφορά πρωτονίων από το ςτρϊμα προσ 
τον διαμεμβρανικό χϊρο.  
NADH + 5H+(ςτρϊμα) + Q  → NAD
+ + QH2 + 4H
+
(δ.χ.) 
Θ ουβικινόνθ διαχζεται ςτθν εςωτερικι μιτοχονδριακι μεμβράνθ από το Υφμπλοκο 
Ι ςτο Υφμπλοκο ΙΙ και οξειδϊνεται με παράλλθλθ μετακίνθςθ H+ προσ τα ζξω. Φο 
Υφμπλοκο ΙΙ, ι αλλιϊσ δεχδρογονάςθ του θλεκτρικοφ είναι υπεφκυνθ για τθν 
οξείδωςθ του θλεκτρικοφ ςε φουμαρικό. Φο ζνηυμο περιζχει τρία διαφορετικά 
κζντρα ςιδιρου-κείου και ζνα μόριο ομοιοπολικά ςυνδεδεμζνου FAD. Tα 
θλεκτρόνια διζρχονται από το θλεκτρικό διαμζςου του FAD και των κζντρων 
ςιδιρου-κείου προτοφ ειςζλκουν ςτθν αλυςίδα των φορζων θλεκτρονίων τθσ 
εςωτερικισ μιτοχονδριακισ μεμβράνθσ και μεταφερκοφν ςτθν ουβικινόνθ.  
Tο ςφμπλοκο III, το οποίο είναι και γνωςτό ωσ ςφμπλοκο των κυτοχρωμάτων bc1 ι 
αλλιϊσ οξειδοαναγωγάςθ ουβικινόνθσ: κυτοχρϊματοσ c, ςυνδζει τθ μεταφορά των 
θλεκτρονίων από τθν ουβικινόλθ (QH2) ςτο κυτόχρωμα c με τθν ταυτόχρονθ 
μεταφορά πρωτονίων από το ςτρϊμα ςτο διαμεμβρανικό χϊρο. Θ ςυνολικι 
εξίςωςθ για τισ οξειδοαναγωγικζσ αντιδραςεισ είναι οι εξισ: 
QH2 + 2 Cyt c1(οξειδωμζνο) + 2H
+




Κφκλοσ του ςυνενηφμου Q 
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O κφκλοσ του ςυνενηφμου Q λαμβάνει χϊρα ςτο Υφμπλοκο ΙΙΙ (Εικόνα 4). Υτο πρϊτο 
ιμιςυ του κφκλου, τα δφο e-  μιασ προςδεδεμζνθσ QH2  μεταφζρονται, ζνα ςτο 
κυτόχρωμα c και ζνα ςε μια προςδεδεμζνθ Q ςε μια δεφτερθ κζςθ πρόςδεςθσ, 
ϊςτε να ςχθματιςτεί το ανιόν τθσ ρίηασ θμικινόνθσ. Θ μόλισ ςχθματθκείςα Q 
διίςταται και ειςζρχεται ςτθ δεξαμενι Q. Υτο δεφτερο μζροσ αυτοφ του κφκλου, μια 
δεφτερθ QH2, προςφζρει τα θλεκτρόνιά τθσ ςτο Υφμπλοκο ΙΙΙ, το ζνα από τα δφο 
θλεκτρόνια χρθςιμοποιείται για τθν αναγωγι του ανιόντοσ ρίηασ θμικινόνθ ςε QH2 , 
ενϊ το άλλο μεταφζρεται ςε ζνα δεφτερο μόριο κυτοχρϊματοσ c. H δεφτερθ 




Εικόνα 4: Υχθματικι αναπαράςταςτθ του ςυμπλόκου ΙΙΙ και οι αντιδράςεισ  που 
περιλαμβάνει ο κφκλοσ Q (Hoffmeier, 2006). 
 
Ρ κφκλοσ  Q «γεφυρϊνει» τθν ουβικινόνθ που είναι φορζασ δφο θλεκτρονίων με 
τουσ φορείσ μεμονομζνων θλεκτρονίων και υποδθλϊνει τθ ςτοιχειομετρία των 
τεςςάρων πρωτονίων ανά ηεφγοσ θλεκτρονίων που διζρχονται διαμζςου του 
Υυμπλόκου ΙΙΙ προσ το κυτόχρωμα c. To κακαρό αποτζλεςμα τθσ μεταφοράσ είναι θ 
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οξειδωςθ τθσ QH2 ςε Q ενϊ παράλλθλα ανάγονται δφο μόρια κυτοχρϊματοσ c. Tο 
κυτόχρωμα c είναι μία διαλυτι πρωτεΐνθ του διαμεμβρανικοφ χϊρου. Mόλισ 
παραλάβει ζνα θλεκτρόνιο από το ςφμπλοκο ΙΙΙ ςτθν προςκετικι ομάδα τθσ αίμθσ, 
το κυτόχρωμα c μετακινείται ςτο Υφμπλοκο ΙV για να προςφζρει το θλεκτρόνιο ς’ 
ζνα διπφρθνο κζντρο χαλκοφ (Nelson & Cox, 2007) 
4 Cyt c(ανθγμζνο)+8H
+





Eικόνα 5: Ρξείδωςθ τθσ Ρυβικινόλθσ ( QH2) ςε Oυβικινόνθ ( Q) μζςω του κφκλου Q 
(Van Holde et al., 2006). 
 
1.2.4.ΠΡΩΣΕΪΝΙΚΗ-ΓΟΝΙΔΙΑΚΗ ΔΟΜΗ ΢ΤΜΠΛΟΚΟΤ ΙΙΙ 
Φο ζνηυμο οξειδοαναγωγάςθ του ηεφγουσ Q-κυτοχρϊματοσ c (κυτόχρωμα bc1 ) είναι 
ομοδιμερζσ με 11 διακριτζσ πολυπεπτιδικζσ αλυςίδεσ. Ρ λειτουργικόσ «πυρινασ» 
ενόσ μονομεροφσ  αποτελείται από τρεισ υπομονάδεσ:  8 διαμεμβρανικζσ ζλικεσ του 
κυτοχρϊματοσ b,  με δφο μόρια αίμθσ, μια ςιδθροκειοφχο πρωτεϊνθ (Rieske) με 
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κζντρα 2Fe- 2S και το κυτόχρωμα c1 με μια προςκετικι ομάδα αίμθσ. Υτθ διμερι 
λειτουργικι μονάδα το κυτόχρωμα c1 και θ ςιδθροκειοφχοσ πρωτεϊνθ Rieske  
προεξζχουν προσ το διαμεμβρανικό χϊρο και μποροφν να αλλθλεπιδράςουν εκεί με 
το κυτόχρωμα c. Tο κυτόχρωμα c1 και θ ςιδθροκειοφχοσ πρωτεΐνθ Rieske βρίςκονται 
αγκυροβολθμζνεσ ςτθν εςωτερικι μεμβράνθ μζςω των διαμεμβρανικϊν περιοχϊν 
τουσ, εκκζτοντασ με αυτό τον τρόπο τισ περιοχζσ ςφαιρίνθσ ςτον διαμεμβρανικό 
χϊρο. Εκτόσ από αυτό τον λειτουργικό «πυρινα»  ζνα ευκαρυωτικό ςφμπλοκο bc1 
περιζχει επτά ι οκτϊ προςκετικζσ πρωτεΐνεσ που δεν διακζτουν προςκετικζσ 
ομάδεσ και δεν ςυμμετζχουν άμεςα ςτθ μεταφορά θλεκτρονίων και ςτθν άντλθςθ 
πρωτονίων. Αυτζσ οι υπομονάδεσ αποτελοφνται από τισ δφο βαςικζσ πρωτεΐνεσ, 
Cor1 και Cor2, και τισ υπεράρικμεσ υπομονάδεσ Qcr6-Qcr10. Ανάμεςα ςτα 
ςφμπλοκα bc1 ςτον άνκρωπο και ςτθ ηφμθ παρατθροφνται δομικζσ ομοιότθτεσ και 
ζτςι θ ηφμθ κακίςταται βαςικό μοντζλο για το πϊσ γίνεται θ ςυγκρότθςθ του 
ςυμπλόκου ςτουσ ευκαρυϊτεσ. Φο κυτόχρωμα b κωδικοποιείται από το 
μιτοχονδριακό DNA ςε όλουσ τουσ ευκαρυϊτεσ. Φα δφο μόρια αίμθσ bH και bL 
αντίςτοιχα, προςδζνονται μθ-ομοιοπολικά ςτο κυτόχρωμα b με τα ςυντθρθμζνα 
κατάλοιπα ιςτιδίνθσ που βρίςκονται ςτθν δεφτερθ και ςτθν τζταρτθ διαμεμβρανικι 
ελικάςθ με τθ βοικεια δεςμϊν υδρογόνου. Θ αίμθ bL τοποκετείται ςτθν εςωτερικι 
μεμβράνθ, ενϊ θ αίμθ bH βρίςκεται κοντά  ςτθν επιφάνεια τθσ μιτρασ του 
κυτοχρϊματοσ b ςε μια ςτιβάδα διάλυςθσ, δθλαδι ζνα οργανωμζνο κζλυφοσ με 
μόρια φδατοσ, το οποίο είναι προςβάςιμο από τισ Cor1, Cor2 και Qcr8, όπου εκεί 
μπορεί θ ίδια να προςλάβει θλεκτρόνια από τθν αίμθ bL για τθν αναςφςταςθ του 
κφκλου Q. Ρι Cor1 και Cor2 βρίςκονται τοποκετθμζνεσ μζςα ςτθν μιτοχονδριακι 
μιτρα με τθν Cor1 να βρίςκεται δεςμευμζνθ ςτθν εςωτερικι μεμβράνθ. H Cor1 
μοιράηεται μια διαςφνδεςθ με το κυτόχρωμα b ςτο ίδιο μονομερζσ. Θ Cor2 
αγκυροβολείται ςτο ςφμπλεγμα μόνο μζςω τθσ ζνωςθσ με τθν Cor1 ςτο ίδιο 
μονομερζσ και μζςω τθσ ζνωςισ τθσ με τθν πρωτεΐνθ Qcr7 που βρίςκεται ςτο άλλο 
μονομερζσ. Θ Qcr7 βρίςκεται ςτθ μιτοχονδριακι μιτρα. Επίςθσ, το cyt1 αποτελεί τθ 
μοναδικι υπομονάδα, όπου το C- τελικό άκρο βρίςκεται ςτθν μιτρα, ενϊ το Ο-
τελικό άκρο ςτον διαμεμβρανικό χϊρο. Θ Cyt1 αλλθλεπιδρά τόςο με το κυτόχρωμα 
c όςο και με τθν πρωτεΐνθ Qcr6.H Qcr6 είναι μία πολφ όξινθ πρωτεΐνθ και αυτό 
μπορεί να ςυμβάλλει ςε λειτουργικοφσ ρόλουσ για το ςφμπλοκο, όπωσ είναι θ 
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διατιρθςθ του περιβάλλοντοσ τθσ αίμθσ τθσ Cyt1 και μια πιο αποτελεςματικι 
ςφνδεςθ με το κυτόχρωμα c. Aπουςία αυτισ το ςφμπλοκο παρουςιάηει μειωμζνθ 
καταλυτικι δραςτθριότθτα, αλλά μπορει να ςχθματιςτεί αυτό κακ’ αυτό, κακϊσ και 
να ςχθματίςει υπερςφμπλοκο με το Υφμπλοκο ΙV. H πρϊιμθ ςιδθροκειοφχοσ 
πρωτεΐνθ Rieske φζρει μία Ο-τελικι αλλθλουχία ςτόχευςθσ ςτο μιτοχόνδριο που 
ζχει ωσ αποτζλεςμα τθν πλιρθ μεταφορά ςτθ μιτρα, παρά τθν τελικι τοποκζτθςι 
τθσ ςτθν εςωτερικι μεμβράνθ και μία C-τελικι περιοχι που βρίςκεται ςτον 
διαμεμβρανικό χϊρο. Ξε τθν αρχικι ειςαγωγι τθσ ςτθ μιτρα ζχουμε άμεςθ 
πρωτεόλυςθ κάποιων αμινοξζων τθσ. Aυτι θ πρωτεΐνθϋRieske (SU5) που προκφπτει 
ςτα κθλαςτικά διαχωρίηεται ςε ζνα μόνο βιμα και μετατρζπεται ςτθν SU9 που 
ςυμπεριλαμβάνεται ςτο ϊριμο πλζον ςφμπλοκο. Θ καρβοξυτελικι περιοχι που 
είναι υψθλά ςυντθρθμζνθ περιζχει δφο κατάλοιπα κυςτεΐνθσ που ςχθματίηουν 
διςουλφιδικό δεςμό που είναι υπεφκυνοσ για τθ ςτακεροποίθςθ τθσ γζφυρασ 
ςιδιρου-κείου. Θ ευκαμψία ςτθ διαμόρφωςθ του καρβοξυτελικοφ άκρου, του 
επιτρζπει να κινείται μεταξφ των κυτοχρωμάτων b και c1 κατά τθ μεταφορά 
θλεκτρονίων. Ξεταλλάξεισ τθσ καρβοξυτελικισ περιοχισ περιορίηουν τθν 
καταλυτικι δραςτθριότθτα. Επίςθσ ςτθν καρβοξυτελικι περιοχι, θ οποία είναι 
υδρόφιλθ φιλοξενεί ζνα ςφμπλεγμα 2 ατόμων ςιδιρου- 2 ατόμων κείου με υψθλό 
δυναμικό. Θ πρωτεΐνθ αυτι λαμβάνει ζνα από τα δφο θλεκτρόνια από τθν οξείδωςθ 
ενόσ μορίου ουβικινόλθσ και το μεταφζρει ςτθ CYC1 (αντίςτοιχα CYT1 ςτθ ηφμθ). Για 
να ςυμβεί αυτι θ αντίδραςθ πρζπει θ Rieske να κινθκεί προσ τθ CYC1 ςε ζνα από τα 
δφο μονομερι του ςυμπλόκου, ενϊ θ αμινοτελικι διαμεμβρανικι τθσ περιοχι 
πρζπει να γειτνιάηει με τθν ΞΦ-CYB (αντίςτοιχα COB ςτθ ηφμθ). Αυτζσ οι αλλαγζσ 
ςτθ διαμόρφωςθ παίηουν ρόλο ςτθ ςτακεροποίθςθ του διμεριςμοφ του 
ςυμπλόκου.  Ρι Qcr8, Qcr9,Qcr10 είναι μικρζσ υπομονάδεσ με μία διαμεμβρανικι 
περιοχι και βρίςκονται ςτθν περιφζρεια του ςυμπλόκου. Φο Qcr8 ςυςχετίηεται με 
το κυτόχρωμα b και το ςτακεροποιεί. Φο Qcr9 είναι απαραίτθτο για το ςχθματιςμό 
διμεροφσ, ενϊ το Qcr10 ςχετίηεται χαλαρά με το ςφμπλοκο. Eνδεικτικά ςτον 
παρακάτω πίνακα εμφανίηονται τα ονόματα των διάφορων υπομονάδων ςτα 
κθλαςτικά και ςτο ςαγχαρομφκθτα που χρθςιμοποιικθκαν και κα χρθςιμοποιθκοφν 




1.2.5 ΢υναρμολόγηςη του ΢υμπλόκου ΙΙΙ 
Θ ςυγκρότθςθ του ςυμπλζγματοσ III ξεκινά με τθν ενεργοποίθςθ τθσ μετάφραςθσ 
και  τθ ςτακεροποίθςθ του κυτοχρϊματοσ b (MTCYB) μζςω των παραγόντων 
ςυναρμολόγθςθσ UQCRC1 και UQCRC2 που το μεταφζρουν ςε ζνα ενδιάμεςο 
ςφμπλεγμα που περιζχει τισ υπομονάδεσ UQCRQ και UQCRB (Εικόνα 6). Oι δφο 
παράγοντεσ ςυναρμολόγθςθσ απελευκερϊνονται μετά τθ ςφνδεςθ του 
κυτοχρϊματοσ b ςε αυτζσ τισ υπομονάδεσ και μποροφν να ςυνδεκοφν και πάλι ςτα 
ριβοςϊματα των μιτοχονδρίων και να δράςουν ωσ ενεργοποιθτζσ τθσ μετάφραςθσ 
του. Φο ςφμπλοκο MTCYB-UQCRQ-UQCRB μπορεί τϊρα να ςυνδεκεί με το 
ςφμπλεγμα που περιζχει τα CYC1, UQCRH και UQCR10 και παράλλθλα με το 
ςφμπλεγμα που φζρει τισ υπομονάδεσ UQCRC1 και UQCRC2. Ξε τθν ζνωςθ αυτϊν 8 
υπομονάδων ζχουμε και ταυτόχρονο διμεριςμό. Θ υπομονάδα UQCRFS1 
δεςμεφεται και ςτακεροποιείται από τον παράγοντα ςυναρμολόγθςθσ LYRM7, 
προτοφ ενςωματωκεί ςτο ςφμπλοκο με τθ βοικεια του παράγοντα 
ςυναρμολόγθςθσ BCS1L που το μεταφζρει ςτθν εςωτερικι μεμβράνθ, αφοφ 
αποκτιςει τα κζντρα 2Fe-2S.  
 
Πίνακασ 1. Υφγκριςθ τθσ ονοματολογίασ των υπομονάδων του ςυμπλόκου ΙΙΙ από 
αποτελζςματα που προζκυψαν από τθ βάςθ δεδομζνων PDB 
ΟΝΟΜΑ ΘΗΛΑ΢ΣΙΚΑ S.cerevisiae 
Cor 1 SU1 (UQCRC1) Qcr1 (COR1) 
Cor 2 SU2 (UQCRC2) Qcr2 (COR2 
Cyt b SU3 (MT-CYB) Qcr3 (COB) 
Cyt c SU4 (CYC1) Qcr4 (CYT1) 
Υιδθροκειοφχοσ Rieske SU5 (UQCRFS1) Qcr5 (RIP1) 
Υιδθροκειοφχοσ Rieske SU6 (UQCRQ) Qcr7 (QCR7) 
Υιδθροκειοφχοσ Rieske SU7 (UQCRB) Qcr8 (QCR8) 




΢ξινθ πρωτεΐνθ με 
περιοχι άρκρωςθσ 
SU10 (UQCR10) Qcr9 (QCR9) 
΢ξινθ πρωτεΐνθ με 
περιοχι άρκρωςθσ 
SU11 (UQCR11) Qcr10 (QCR10) 
 
Mεταλλάξεισ ςτο BCS1L είναι θ ςυχνότερθ αιτία των μιτοχονδριακϊν νόςων που 
ςχετίηονται με τθν ανεπάρκεια του ςυμπλόκου.  Υτθν τελικι ευκεία ςυνδζεται θ 
μικρότερθ υπομονάδα απ’ όλεσ, θ UQCR11. Θ ενςωμάτωςθ τθσ UQCRFS1 κεωρείται 
ωσ το κρίςιμο ςτάδιο ωρίμανςθσ του ςυμπλόκου επειδι τότε το ζνηυμο κακίςταται 





Eικόνα 6. Προτεινόμενο μοντζλο ςυναρμολόγηςησ. Ξε γκρι διακρίνονται οι  
παράγοντεσ ςυναρμολόγθςθσ, χωρίσ χρϊμα παρουςιάηονται οι υπομονάδεσ που 
αποτελοφν το δεφτερο μονομερζσ. Ενϊ με τα υπόλοιπα χρϊματα παρουςιάηονται οι 
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υπομονάδεσ που ςυγκροτοφν το ςφμπλοκο, με τισ υπομονάδεσ που ςχετίηονται με 
τθν ανεπάρκεια του ςυμπλόκου λόγω μεταλλάξεων να περικλείονται με κόκκινο 





















Ρ ςκοπόσ τθσ παροφςασ μελζτθσ είναι θ ςυγκριτικι ανάλυςθ γονιδιωμάτων μιασ 
ςειράσ ηωικϊν ειδϊν με επίκεντρο τα γονίδια που κωδικοποιοφν το ςφμπλοκο των 
κυτοχρωμάτων bc1. Tελεόςτεοι και Φετράποδα αποτελοφν το κζντρο ενδιαφζροντοσ, 
μαηί με είδθ που ςχετίηονται φυλογενετικά. Φο επιςτθμονικό ερϊτθμα που 
αναδφεται από αυτι τθν εργαςία είναι το κατά πόςο οι διπλαςιαςμοί που αφοροφν 
ολόκλθρο το γονιδίωμα επιδροφν ςτθ γονιδακι δομι του ςυμπλόκου και πϊσ 
μπορεί να ςχετίηονται με τθ ςυναρμολόγθςθ και τθ λειτουργία του, αλλά και θ 
διερεφνθςθ του αποτυπϊματοσ του τρίτου γφρου διπλαςιαςμοφ του γονιδιϊματοσ 
όςων αφορά το μθχανιςμό τθσ οξειδωτικισ φωςφορυλίωςθσ ςτουσ Φελεόςτεουσ. 
 
Υτθν παροφςα μελζτθ χρθςιμοποιείται θ ςυγκριτικι γονιδιωματικι ωσ ζνα ιςχυρό 
εργαλείο για τθ μελζτθ εξελικτικϊν αλλαγϊν μεταξφ των οργανιςμϊν, 
ςυμβάλλοντασ ςτθν ταυτοποίθςθ των γονιδίων που διατθροφνται ι είναι κοινά 
μεταξφ των ειδϊν, κακϊσ και γονίδια που δίνουν ςε κάκε οργανιςμό τα μοναδικά 
χαρακτθριςτικά του. Ξζςω τθσ εφρεςθσ των ομολογιϊν μεταξφ των γονιδιωμάτων 
προςδιορίηετια αν δφο γονίδια ςε δφο οργανιςμοφσ είναι ορκόλογα (ζχουν 
προκφψει δθλαδι με διπλαςιαςμό ςε ζναν κοινό πρόγονο και πικανϊσ επιτελοφν 
τθν ίδια λειτουργία) ι παράλογα (δεν υπάρχει άμεςοσ κοινόσ πρόγονοσ ςε ζνα 
προγενζςτερο είδοσ, αλλά ζχουν προκφψει από διπλαςιαςμό γονιδίου ςε κάποιο 









2.ΤΛΙΚΑ ΚΑΙ ΜΕΘΟΔΟΙ 
2.1. Είδη μελέηηρ  
Για τθν πραγματοποίθςθ τθσ ςυγκριτικισ ανάλυςθσ επιλζχκθκαν διάφορα είδθ με 
βάςθ τθν εξζλιξθ των γονιδιωμάτων τουσ και τθν φυλογενετικι τουσ κζςθ. 
Ξελετικθκαν κάποια είδθ που ανικουν ςε υποςυνομοταξίεσ των Χορδωτϊν και πιο 
ςυγκεκριμζνα ςτισ υποςυνομοταξίεσ των Ρυροχορδωτϊν και των Μρανιωτϊν. Φα 
Αςκίδια Ciona intestinalis και Ciona savignyi, που αποτελοφν ομοταξία των 
Ρυροχορορδωτϊν  προςφζρονται ωσ οργανιςμοί μοντζλα για τθν κατανόθςθ τθσ 
εξζλιξθσ τθσ ανάπτυξθσ και τθσ οργάνωςθσ του γονιδιϊματοσ των χορδωτϊν και 
εδϊ χρθςιμοποιοφνται ωσ εξωομάδεσ (outgroups) ςτισ φυλογενετικζσ μελζτεσ λόγω 
του ότι δεν ςυμμετείχαν ςτουσ δφο γφρουσ διπλαςιαςμοφσ του γονιδιϊματοσ. Φα 
υπόλοιπα είδθ ανικουν ςτα Μρανιωτά, τα οποία περιλαμβάνουν και τα 
Υπονδυλωτά. Αρχικά, χρθςιμοποιικθκε το είδοσ Callorhinchus milii που διακζτει 
μικρό γονιδίωμα (≈910 Mb) ςε ςχζςθ με τα άλλα είδθ των Χονδριχκφων και το 
γονιδιωμά του εξελίςςεται βραδφτερα απ’ όλα τα ςπονδυλωτά (Venkatesh et al., 
2005).  Φo είδοσ Petromyzon marinus που ανικει ςτθν ομάδα των Μυκλοςτομάτων 
και αντιπροςωπεφει τουσ Αγνάκουσ μελετικθκε κακϊσ και θ κοιλάκανκοσ Latimeria 
chalumnae , το «ηωντανό απολίκωμα» του οποίου το γονιδίωμα αλλθλουχικθκε το 
2013 (Anemiya et al., 2013).   
Υτθν παροφςα μελζτθ, εξετάςτθκαν και κάποια αντιπροςωπευτικά είδθ των 
τετραπόδων, ςυγκεκριμζνα τα είδθ Xenopus tropicalis, Gallus gallus, Mus musculus, 
Homo sapiens, που ζχουν υποςτεί τουσ δυο πρϊτουσ διπλαςιαςμοφσ του 
γονιδιϊματοσ, ειδικοφσ για τθ γενεαλογία  των ςπονδυλωτϊν (1R-2R). Θ ςφνδεςθ 
των Φετραπόδων με τουσ Φελεοςτζουσ πραγματοποιείται από το ψάρι Lepisosteus 
oculatus, το οποίο αποτελεί  γζφυρα του δεφτερου γφρου διπλαςιαςμοφ και του 
τρίτου που ζγινε ειδικά ςτθ γενεαλογία των Φελεοςτζων. Αυτό ςυμβαίνει επειδι το 
ςυγκεκριμζνο ψάρι αν και πολφ κοντινό ςτθ γενεαλογία των τελεόςτεων ζχει 
διαφοροποιθκεί πριν τον τρίτο γφρο διπλαςιαςμοφ του γονιδιϊματοσ και γι’ αυτό 
αποτελεί ςθμαντικό μοντζλο για μελζτθ και λόγω τθσ φυλογενετικισ κζςθσ και του 
αργοφ ρυκμοφ εξζλιξθσ του γονιδιϊματοσ του (Braasch et al., 2016). Φα είδθ των  
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Φελεόςτεων που εξετάςτθκαν είναι τα εξισ : Oreochromis niloticus, Oryzias latipes, 
Xiphophorus maculatus, Gadus morhua, Takifugu rubripes, Tetraodon nigroviridis, 
Gasterosteus aculeatus, Poecilia formosa, Sparus aurata,  Dicentrarchus labrax. Tα 
είδθ που προαναφζρκθκαν και θ ταξινόμθςι τουσ φαίνεται ςτον παρακάτω πίνακα 
(Σίνακασ 2). 













Callorhinchus milii Υπονδυλωτά AΓΟΑΘΑ Chondrichthyes 
Petromyzon marinus Υπονδυλωτά ΓΟΑΘΡΥΦΡΞΑΦΑ Cephalaspidomorphi 
Latimeria chalumnae Υπονδυλωτά ΓΟΑΘΡΥΦΡΞΑΦΑ Sarcopterygii/ Coelacanthi 
Xenopus tropicalis Υπονδυλωτά ΓΟΑΘΡΥΦΡΞΑΦΑ Tetrapoda/ Amphibia 
Gallus gallus Υπονδυλωτά ΓΟΑΘΡΥΦΡΞΑΦΑ Tetrapoda/ Mammalia 
Mus musculus Υπονδυλωτά ΓΟΑΘΡΥΦΡΞΑΦΑ Tetrapoda/ Mammalia 
Homo sapiens Υπονδυλωτά ΓΟΑΘΡΥΦΡΞΑΦΑ Tetrapoda/ Mammalia 
Lepisosteus oculatus Υπονδυλωτά ΓΟΑΘΡΥΦΡΞΑΦΑ Actinopterygii/ Holostei 
Oreochromis niloticus Υπονδυλωτά ΓΟΑΘΡΥΦΡΞΑΦΑ Actinopterygii/ Teleostei 
Oryzias latipes Υπονδυλωτά ΓΟΑΘΡΥΦΡΞΑΦΑ Actinopterygii/ Teleostei 
Xiphophorus 
maculatus 
Υπονδυλωτά ΓΟΑΘΡΥΦΡΞΑΦΑ Actinopterygii/ Teleostei 
Gadus morhua Υπονδυλωτά ΓΟΑΘΡΥΦΡΞΑΦΑ Actinopterygii/ Teleostei 
Takifugu rubripes Υπονδυλωτά ΓΟΑΘΡΥΦΡΞΑΦΑ Actinopterygii/ Teleostei 
Tetraodon nigroviridis Υπονδυλωτά ΓΟΑΘΡΥΦΡΞΑΦΑ Actinopterygii/ Teleostei 
Gasterosteus 
aculeatus 
Υπονδυλωτά ΓΟΑΘΡΥΦΡΞΑΦΑ Actinopterygii/ Teleostei 
Poecilia formosa Υπονδυλωτά ΓΟΑΘΡΥΦΡΞΑΦΑ Actinopterygii/ Teleostei 
Sparus aurata Υπονδυλωτά ΓΟΑΘΡΥΦΡΞΑΦΑ Actinopterygii/ Teleostei 
Dicentrarchus labrax Υπονδυλωτά ΓΟΑΘΡΥΦΡΞΑΦΑ Actinopterygii/ Teleostei 
  
2.2.Εξαγωγή Δεδομένων 
2.2.1.Βιολογικέσ Βάςεισ Δεδομένων 
Ρι βιολογικζσ βάςεισ δεδομζνων αποτελοφν βιβλιοκικεσ που περιλαμβάνουν 
πλθροφορίεσ των βιολογικϊν επιςτθμϊν, οι οποίεσ ςυλλζγονται από επιςτθμονικά 
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πειράματα, από δθμοςιευμζνθ βιβλιογραφία και από τθν Χπολογιςτικι ανάλυςθ. 
Σεριλαμβάνουν πλθροφορίεσ από τομείσ όπωσ, θ γονιδιωματικι, πρωτεομικι και θ 
φυλογενετικι. Ρι πλθροφορίεσ οι οποίεσ περιζχουν είναι οι εξισ: γονιδιακι 
λειτουργία, γονιδιακι δομι, γονιδιακό εντοπιςμό ςε επίπεδο κυττάρου ι 
χρωμοςϊματοσ , κλινικζσ επιδράςεισ των μεταλλάξεων κακϊσ και ομοιότθτθτεσ των 
βιολογικϊν ακολουκιϊν και δομϊν (Attwood et al., 2011; Altman, 2004). Υτισ 
γονιδιωματικζσ βάςεισ δεδομζνων αποκθκεφεται θ πλθροφορία για το ςφνολο ι 
ζνα μζροσ του γονιδιϊματοσ διαφόρων οργανιςμϊν. Αυτζσ διακζτουν κάποια 
περιβάλλοντα που είναι γνωςτά ωσ περιθγθτζσ γονιδιϊματοσ (Genome Browser)  
και διευκολφνουν τθν διεπαφι με τον χριςτθ κάνοντασ ορατζσ τισ πλθροφορίεσ  
που ςυνδζονται με τθν αλλθλουχία του γονιδϊματοσ. Υτθν παροφςα μελζτθ 
χρθςιμοποιικθκε θ Ensembl,  που αποτελεί ζναν τζτοιον περιθγθτι για τα 
γονιδιϊματα κυρίωσ των Υπονδυλωτϊν και ερμθνεφει τα γονίδια,  προβλζπει τθ 
ρυκμιςτικι λειτουργία, υπολογίηει πολλαπλζσ ςτοιχίςεισ (Hubbard et al., 2002). 
Επίςθσ, χρθςιμοποιικθκε και θ βάςθ δεδομζνων του NCBI για τθν εφρεςθ 
αλλθλουχιϊν γονιδίων ςτα είδθ, όταν δεν υπιρχαν ςτθν προαναφερκείςα βάςθ 
Ensembl.  Επιπλζον, για τθ μελζτθ των ειδϊν  Dicentrarchus labrax και Callorhinchus 
milii οι πλθροφορίεσ ανακτικθκαν από δφο ξεχωριςτζσ βάςεισ δεδομζνων 
αντίςτοιχα, που περιζχουν πλθροφορίεσ για το γονιδίωμα τουσ. Για το πρϊτο ο 
γονιδιωματικόσ «περιθγθτισ» UCSC βρίςκεται ςτθν ιςτοςελίδα 
(http://seabass.mpipz.mpg.de/), ενϊ για το δεφτερο οι πλθροφορίεσ για το 
γονιδίωμά του ανακτικθκαν από τθν ιςτοςελίδα (http://esharkgenome.imcb.a-
star.edu.sg/). 
2.2.2 Blast 
Θ ανίχνευςθ ομοιότθτασ μεταξφ των μελετοφμενων ακολουκιϊν πραγματοποιικθκε 
από το εργαλείο αναηιτθςθσ βαςικισ τοπικισ ςτοίχιςθσ (Basic Local Alignment 
Search Tool:Blast (Altschul, 1990). Φο BLAST είναι μια μζκοδοσ τοπικισ ςτοίχιςθσ 
που ανιχνεφει όχι μόνο τθν καλφτερθ περιοχι τοπικισ ςτοίχιςθσ μεταξφ μιασ 
εξεταηόμενθσ ακολουκίασ (query) και του ςτόχου αναηιτθςθσ, αλλά και το εάν 
υπάρχουν άλλεσ πικανζσ ςτοιχίςεισ μεταξφ τθσ ακολουκίασ και του ςτόχου 
(Baxevanis & Quillette, 2004). 
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H ςτρατθγικι που ακολουκικθκε ιταν θ εξισ:  
Αναηιτθςθ των πυρθνικϊν γονιδίων του ανκρϊπου που κωδικοποιοφν το Υφμπλοκο 
ΙΙΙ τθσ οξειδωτικισ φωςφορυλίωςθσ μζςω τθσ βάςθσ δεδομζνων HGNC. Ζτςι, 
πραγματοποιικθκε θ εφρεςθ των παρακάτω 9 γονιδίων που απαντϊνται ςτον 
άνκρωπο: CYC1,UQCRB, UQCR10, UQCRFS1, UQCRH,UQCR11, UQCRQ, UQCRC1, 
UQCRC2. Αξίηει να ςθμειωκεί ότι τα αντίςτοιχα γονίδια ςτα άλλα είδθ είχαν πολλζσ 
φορζσ διαφορετικι ονοματολογία.  
Υτθ ςυνζχεια, ζγινε αναηιτθςθ μζςω του αλγόρικμου BLAST, χρθςιμοποιϊντασ τθν 
αμινοξικι αλλθλουχία του εκάςτοτε γονιδίου ωσ αλλθλουχία επερϊτθςθσ ςτισ 
βάςεισ δεδομζνων που αναφζρκθκαν προθγουμζνωσ, για να εντοπιςτοφν οι 
ομόλογεσ αλλθλουχίεσ ςτα προσ εξζταςθ είδθ. H ςτρατθγικι που ακολουκικθκε για 
τον εντοπιςμό παράλογων γονιδίων ιταν θ ζρευνα μζςω BLAST, χρθςιμοποιϊντασ 
ωσ ακολουκία επερϊτθςθσ τθν αλλθλουχία για το εκάςτοτε γονίδιο και ωσ βάςθ 
δεδομζνων αναφοράσ το γονιδίωμα από το οποίο ανακτικθκε για ολα τα είδθ που 
ςυμπεριλάβαμε ςτθν ανάλυςθ. Αφοφ, εντοπίςτθκαν τα ομόλογα γονίδια 
ανακτικθκαν οι αμινοξικζσ και οι  κωδικζσ ( CDS)  αλλθλουχίεσ τουσ ςε μορφι 
FASTA και παράλλθλθ ανακτικθκαν ςθμαντικζσ πλθροφορίεσ για τα ομόλογα 
γονίδια από το κάκε είδοσ. Φζτοιεσ πλθροφορίεσ  είναι θ τοποκεςία του εκάςτοτε 
γονιδίου ςτο χρωμόςωμα, ο αρικμόσ εξωνίων, τα ονόματα που δίνει θ κάκε βάςθ 
δεδομζνων ςτα γονίδια ι ςτθν πρωτεΐνθ. Ξετά τθν εφρεςθ των πρωτεϊνικϊν 
ακολουκιϊν επιλζχκθκαν τα γονίδια που ζχουν υποςτεί διπλαςιαςμό. 
2.3. Πολλαπλή ζηοίσιζη ππωηεϊνικών ακολοςθιών 
H πολλαπλι ςτοίχιςθ πρωτεϊνικϊν ακολουκιϊν είναι ζνα βαςικό εργαλείο για τθν 
εξαγωγι ςυμπεραςμάτων ςχετικά με τθ λειτουργία μια πρωτεΐνθσ με βάςθ τθ 
ςφγκριςθ των ακολουκιϊν τουσ. Δθμιουργείται όταν αμινοξικά κατάλοιπα μιασ 
ακολουκίασ ςτοιχίηονται με τα κατάλοιπα τουλάχιςτον μίασ άλλθσ ακολουκίασ. 
Σρογράμματα αυτόματθσ ςτοίχιςθσ, όπωσ το Clustal W (Thompson et al., 1994)  και 
το Aliview (Larsson, 2014), τα οποία χρθςιμοποιικθκαν ςτθν παροφςα μελζτθ 
δίνουν ςτοιχίςεισ καλισ ποιότθτασ για ςθμαντικά όμοιεσ ακολουκίεσ. H ςτοίχιςθ 
μπορεί να πραγματοποιθκεί διακζτοντασ οποιοδιποτε αλγόρικμό ειδικό για 
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αυτόματεσ ςτοιχίςεισ. Φο Αliview για παράδειγμα περιλαμβάνει ενςωματομζνο τον 
αλγόρικμο MUSCLE ωσ προεπιλεγμζνο πρόγραμμα ςτοίχιςθσ (Edgar, 2004). Ρ 
αλγόρικμοσ MUSCLE (Multiple Sequence Comparison by Log-Expectation) είναι 
αρκετά γριγοροσ αλγόρικμοσ και αυτό το επιτυγχάνει με τθ χριςθ μιασ ταχείασ 
μεκόδου ςφγκριςθσ μζςω κατακερματιςμοφ (hashing comparison) βάςει των 
ςθμείων απόλυτθσ ταφτιςθσ. Mετά τθν ανάκτθςθ των πρωτεϊνικϊν και των CDS 
αλλθλουχιϊν εκτελζςτθκε το πρόγραμμα πολλαπλισ ςτοίχιςθσ Aliview. Για το κάκε 
γονίδιο υπό μελζτθ ζγιναν διαφορετικζσ πολλαπλζσ ςτοιχίςεισ και ελζγχκθκαν ωσ 
προσ τθν ποιότθτά τουσ. Ιδιαίτερθ προςοχι υπιρξε ςτισ περιοχζσ τθσ ςτοίχιςθσ 
όπου εντοπίςτθκαν διάςπαρτα κενά και αναγνωρίςτθκαν ςυντθρθμζνεσ 
αλλθλουχίεσ. Υτθν περίπτωςθ που δεν εντοπιηόταν μοτίβα τζτοιων κζςεων 
εξετάηονταν υποςφνολα του ςυνόλου των ακολουκιϊν. Επίςθσ, αφαιρζκθκαν 
ολόκλθρεσ ακολουκίεσ που διατάραςςαν ςθμαντικά τθ ςτοίχιςθ και  τα μεγάλα 
κενά (gaps) για απλοποίθςθ και πιο ακριβι ςτοίχθςθ. Σριν γίνει θ «χειρουργικι» 
αυτι αφαίρεςθ πραγματοποιικθκε επαναςτοίχιςθ όλων των ακολουκιϊν (realign), 
θ οποία χρθςιμοποιείται από τον αλγόρικμο MUSCLE και ζτςι αυξάνεται κατά 
μεγάλο βακμό θ ακρίβεια αυτοφ. Αυτό γίνεται, ζτςι ϊςτε λάκθ που ζχουν προκφψει 
από τθν αρχικι ςτοίχιςθ να αφαιροφνται. 
2.4. Φςλογενεηική Ανάλςζη 
Θ φυλογενετικι είναι θ μελζτθ των εξελικτικϊν ςχζςεων μεταξφ των οργανιςμϊν. 
Ξε τθν φυλογενετικι ανάλυςθ εξάγονται ςυμπεράςματα ι εκτιμιςεισ των ςχζςεων 
τουσ. H εξελικτικι ιςτορία που «ξεδιπλϊνεται» από τισ φυλογενετικζσ αναλφςεισ 
αποτυπϊνεται ςυχνά με διακλαδιηόμενα (δενδροειδι) διαγράμματα που 
αντιπροςωπεφουν το γενεαλογικό δζνδρο των κλθρονομικϊν ςχζςεων μεταξφ 
μορίων (π.χ. γονιδίων) ι οργανιςμϊν. Υτθν παροφςα μελζτθ χρθςιμοποιικθκε το 
πρόγραμμα MEGA (Molecular Evolutionary Genetics Analysis) το οποίο αποτελεί ζνα 
ελεφκερα διακζςιμο λογιςμικό για τθ ςτατιςτικι ανάλυςθ τθσ μοριακισ εξζλιξθσ και 
τθν καταςκευι φυλογενετικϊν δζνδρων. Σαράλλθλα, περιλαμβάνει πολλζσ 
εξελιγμζνεσ μεκόδουσ και εργαλεία τθσ φυλογενωμικισ. Υυγκεκριμζνα 
χρθςιμοποιικθκε θ τελευταία ζκδοςθ του, το MEGA7 (Kumar et al., 2017). Ρι 
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μζκοδοι καταςκευισ δζνδρων διακρίνονται ςε μεκόδουσ βαςιςμζνεσ ςτθν 
απόςταςθ (distance-based) και ςε μεκόδουσ βαςιςμζνεσ ςε χαρακτιρεσ (character-
based).  Υυγκεκριμζνα, εδϊ,  χρθςιμοποιικθκαν οι μζκοδοι Neighbor Joining (NJ) 
και Maximum Likelihood (ML). Ρ αλγόρικμοσ NJ εφαρμόηεται ςτθν καταςκευι 
δζνδρων βάςει απόςταςθσ ανεξάρτθτα από το κριτιριο βελτιςτοποίθςθσ. Ρ 
αλγόρικμοσ ML αντιςτρζφει το φυλογενετικό πρόβλθμα και αναηθτεί το δζνδρο που 
ζχει τθν υψθλότερθ πικανότθτα να παράγει τα παρατθροφμενα δεδομζνα. Θ 
καταςκευι δζνδρων  ακολουκεί τθν πολλαπλι ςτοίχιςθ των ακολουκιϊν. Ζτςι, 
καταςκευάςτθκαν δζνδρα με βάςει τισ μεκόδουσ που προαναφζρκθκαν για τα 
γονίδια που βρζκθκαν ότι ζχει επζλκει διπλαςιαςμόσ. Αφοφ, καταςκεφαςτθκαν τα 
δζνδρα για το κάκε γονίδιο, ακολοφκθςε θ τοποκζτθςθ ρίηασ ςτο ςθμείο όπου το 
δζνδρο ςυνδζεται ςε μια ταξινομικι μονάδα αναφοράσ (outgroup). Ακολοφκθςε 
αξιολόγθςθ των δζνδρων και πιο ςυγκεκριμζνα τθσ αξιοπιςτίασ των δζνδρων 
(Swofford et al., 1996), όπου εκεί διενεργικθκαν ζλεγχοι υποςτιριξθσ των δζνδρων 
από επαναδειγματολθψία των παρατθροφμενων δεδομζνων.  Θ μζκοδοσ bootstrap 
είναι μία μζκοδοσ αξιολόγθςθσ και το αποτζλεςμα από τθν ανάλυςθ είναι ςυνικωσ 
ζνασ αρικμόσ αντιςτοιχιςμζνοσ ςε ζναν οριςμζνο κλάδο του φυλογενετικοφ 
δζνδρου, ο οποίοσ δείχνει το ποςοςτό των αντιγράφων που υποςτθρίηουν τθ 
μονοφυλετικότθτα του ςυγκεκριμζνου κλάδου. Σεριλαμβάνει παραγωγι νζων 
ςυνόλων δεδομζνων μζςω τυχαίασ δειγματολθψίασ από το αρχικό ςφνολο και 
ταυτόχρονο υπολογιςμό ενόσ αρικμοφ που δείχνει το ποςοςτό των φορϊν τισ 
οποίεσ μια οριςμζνθ διακλάδωςθ κάνει τθν εμφάνιςι τθσ ςτο δζνδρο. Αυτι 
ονομάηεται τιμι bootstrap (Hillis & Bull, 1993). H επιλογι του κατάλλθλου δζνδρου 
για το κάκε γονίδιο βαςίηεται ςτθν κατάλλθλθ ςτοίχιςθ που προθγικθκε.  
2.5.Μελέηη ΢ςνηαινικόηηηαρ  
2.5.1 ΢υνταινικότητα 
Θ ςυνταινικότθτα  είναι θ ομολογία μεταξφ των χρωμοςωμικϊν περιοχϊν ςε 
διαφορετικά είδθ. Ρι ςυνταινικζσ ςχζςεισ κακορίςτθκαν αρχικά με ςφγκριςθ των 
χαρτϊν αναςυνδυαςμοφ για ομόλογουσ τόπουσ μεταξφ των ειδϊν. Θ φφςθ και θ 
ζκταςθ τθσ ςυνταινικότθτασ ποικίλλει από χρωμόςωμα ςε χρωμόςωμα. 
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2.5.2    Genomicus & Ensembl Biomart 
Ρ «περιθγθτισ» γονιδιϊματων Genomicus και θ βάςθ δεδομζνων Ensembl Biomart 
χρθςιμοποιικθκε για τθ ςφγκριςθ των ςυνταινικϊν περιοχϊν των γονιδίων, όπου 
βρζκθκαν διπλαςιαςμοί.  Φο Genomicus επιτρζπει ςτον χριςτθ να περιθγείται ςτα 
γονιδιϊματα των οργανιςμϊν, δθλαδι γραμμικά κατά μικοσ των χρωμοςωμάτων 
και χρονολογικά κατά τον εξελικτικό χρόνο. ΢λα τα δεδομζνα που περιλαμβάνει 
προζρχονται από τθν Ensembl. Θ βάςθ δεδομζνων Ensembl Biomart δίνει τθ 
δυνατότθτα ανάκτθςθσ δεδομζνων ςχολιαςμοφ (annotation data) για 
ςυγκεκριμζνουσ οργανιςμοφσ.  
2.5.3 Μεθοδολογική προςέγγιςη 
Δεδομζνα που ζχουν ιδιαίτερο ενδιαφζρον για αυτι τθ μελζτθ είναι ποια γονίδια 
ανάμεςα ςτα υπό μελζτθ είδθ γειτνιάηουν με το γονίδιο που μασ ενδιαφζρει (το 
όνομα που αποδίδει θ Ensembl), ςε ποια χρωμοςωματικι περιοχι βρίςκονται, ςε 
ποια αλυςίδα DNA βρίςκονται. Επίςθσ, εντοπίςτθκαν ςυνταινικζσ περιοχζσ ανάμεςα 
ςτα τετράποδα με τουσ Φελεοςτζουσ, αλλά και μόνο ςτα είδθ των Φετραπόδων και 
αντίςτοιχα ςτα είδθ των Φελεοςτζων κακϊσ και τθσ κοιλάκανκου και του 
Lepisosteus oculatus. Ζτςι,  εντοπίςτθκαν μεγάλεσ χρωμοςωματικζσ περιοχζσ που 
ζχουν ςυντθρθκεί μεταξφ των οργανιςμϊν και ζγινε ςφγκριςθ των ςυνταινικϊν 
περιοχϊν με ςκοπό τθ ςυλλογι χριςιμων πλθροφοριϊν για τα γονίδια που 
περιζχονται μζςα ςε αυτζσ. Σολλζσ φορζσ γονίδια που ζχουν ςυντθρθκεί μπορεί να 
βρίςκονται εκατομμφρια βάςεισ μακριά από το γονίδιο που μελετάται, αλλά κυρίωσ 
θ γφρω περιοχι αυτοφ προκαλεί το ενδιαφζρον. Είναι, επίςθσ, ςθμαντικό να γίνει 
και ςφγκριςθ μεταξφ ςυντθρθμζνων περιοχϊν είτε από δεδομζνα που προςφζρει θ 
Ensembl Biomart είτε το Genomicus μζςα ςτο ίδιο είδοσ, δθλαδι ανάμεςα ςτα δφο 
αντίγραφα (παράλογα γονίδια). Ξε τθν ανακάλυψθ αυτϊν των γονιδίων και των 
ονομάτων που δίνει θ Ensembl το επόμενο βιμα ιταν θ επαλικευςθ αυτϊν με τθν 
παρατιρθςθ του κάκε γονιδίου μζςα ςτο χρωμόςωμα μζςω τθσ επιλογισ region in 
detail που παρζχει θ Ensembl. Αυτι θ επιλογι ζδωςε τθ δυνατότθτα για περιιγθςθ 
των γονιδίων μζςα ςτο χρωμόςωμα που ανακτικθκαν από τισ Genomicus και 
Biomart  και annotation για τθν περιοχι που περιλαμβάνει τα γφρω γονίδια κακϊσ 






Αφοφ ζγινε αναηιτθςθ και ςφγκριςθ των αμινοξικϊν αλλθλουχιϊν μζςω του Blast 
Search βρζκθκε ο αρικμόσ των γονιδίων που περιζχεται ςτο κάκε είδοσ και θ 
ομολογία μεταξφ αυτϊν. Ρριςμζνα είδθ διακζτουν δφο αντίγραφα από το εκάςτοτε 
γονίδιο που μελετικθκε (π.χ UQCRC2a, UQCRC2b), ενϊ άλλα διακζτουν ζνα ι 
κανζνα. Θ τελευταία περίπτωςθ ςυναντάται αρκετά ςυχνά ςτα δφο Αςκίδια, διότι το 
ομόλογο γονίδιο που υπάρχει κανονικά ςτα άλλα είδθ πικανόν να χάκθκε κατά τθν 
εξελικτικι πορεία ι να μθν υπιρχε. Αυτό υποδθλϊνει τθν εξελικτικι απόςταςθ που 
χωρίηει αυτά τα Ρυροχορδωτά από τα Υπονδυλωτά που χρθςιμοποιικθκαν. Επίςθσ, 
οριςμζνοι Φελεοςτζοι εμφανίηουν ςε 4 ςυγκεκριμζνα γονίδια υπό μελζτθ 
(UQCRC2,UQCRH,UQCRFS1,UQCR11) 2 αντίγραφα, ενϊ μόνο ο άνκρωποσ από τα 
Φετράποδα εμφανίηει ςε δφο από αυτά (UQCRH,UQCR11) 2 αντίγραφα. Φα 
αποτελζςματα και των αρικμϊν των αντιγράφων των γονιδίων, κακϊσ και τα είδθ, 
ςτα οποία ςυμπεριλαμβάνονται απεικονίηονται ςτον παρακάτω πίνακα (Σίνακασ 3). 
3.2.΢ηοίσιζη Αλληλοςσιών 
΢πωσ, αναφζρκθκε ακολοφκθςε ςτοίχιςθ των αμινοξικϊν αλλθλουχιϊν των ειδϊν 
ςτα τρία από τα τζςςερα γονίδια (UQCRC2,UQCRFS1,UQCRH), ενϊ για το τζταρτο 
(UQCR11), όπου βρζκθκαν παράλογα ζγινε ςτοίχιςθ των CDS, κακϊσ οι  πρωτεϊνικζσ 
ακολουκίεσ αυτοφ είχαν μικρό μικοσ και κατ’ επζκταςθ χαμθλό φυλογενετικό ςιμα. 
Ρι πρωτεΐνεσ αυτζσ κακϊσ και οι αλλθλουχίεσ των CDS είναι μεταξφ τουσ ομόλογεσ 
και θ ςτοίχιςθ πραγματοποιικθκε μζςω του προγράμματοσ Aliview.  H ειςαγωγι 
κενϊν ςτισ ςτοιχίςεισ οφείλεται ςε ενκζςεισ και ι διαγραφζσ, ενϊ θ αντιςτοίχιςθ 
ανόμοιων καταλοίπων (mismatch) υποδεικνφει αντικαταςτάςεισ αμινοξζων.  Ματά 
κανόνα υπάρχουν εκατομμφρια διαφορετικζσ πικανζσ ςτοιχίςεισ των ακολουκιϊν,  
και γι’ αυτό είναι δφςκολο να βρεκεί μια ςτοίχιςθ που αντιπροςωπεφει με τον 
καλφτερο τρόπο τισ χθμικζσ και τισ βιολογικζσ ομοιότθτεσ μεταξφ των πρωτεϊνϊν. 
Επιπλζον, θ εξελικτικι ςτοίχιςθ αποκλινουςϊν  πρωτεϊνϊν, όπωσ ςτθν παροφςα 
μελζτθ, δεν προςδιορίηεται με απόλυτθ βεβαιότθτα κακϊσ  κα ζπρεπε να υπάρχει θ 
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προζλευςθ των αντικαταςτάςεων, των ενκζςεων και των ελλείψεων που οδιγθςαν 
ςτισ ςτισ πρωτεΐνεσ αυτζσ από τον κοινό τουσ πρόγονο. Ζτςι,  πραγματοποιικθκαν 
τα βιματα που αναφζρκθκαν ςτθν υποενότθτα 2.3, όπωσ ιταν θ αφαίρεςθ των 
ακολουκιϊν που διατάραςςαν ςοβαρά τθ ςτοίχιςθ, απαλοιφι των μεγάλων κενϊν .  
Ασ  πάρουμε για παράδειγμα τθν περίπτωςθ τθσ πολλαπλισ ςτοίχιςθσ ςτο γονίδιο 
UQCRFS1. Υτθν πρϊτθ περίπτωςθ παρατθρείται ςτο τζλοσ τθσ ςτοίχιςθσ ζνα μεγάλο 
κενό και πιο ςυγκεκριμζνα ςτθν αλλθλουχία του Tetraodon nigroviridis, το οποίο κα 
πρζπει να αφαιρεκεί, κακϊσ δυςχεραίνει τθν ςτοίχιςθ των υπολοίπων,  ενϊ 
κρατείται θ παράλογθ αμινοξικι αλλθλουχία αυτοφ (Εικόνα 7). 
 
Πίνακασ 3. Απεικόνιςθ τoυ αρικμοφ του αντιγράφων των 10 γονιδίων που 
κωδικοποιοφν το ςφμπλοκο ΙΙΙ. Ξε κόκκινο φαίνονται τα 2 αντίγραφα που διακζτει 
το κάκε είδοσ για το εκάςτοτε γονίδιο και τα είδθ των Φελεόςτεων αντίςτοιχα. 
 
 CYC1 UQCRB UQCR10 UQCRC1 UQCRC2 UQCRFS1 UQCRH UQCRQ UQCR10 UQCR11 
C.savignyi 1 1 1 1 1 1 0 1 0 0 
C.intestinalis 1 1 1 1 1 1 1 1 0 0 
C.milii 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 
P.marinus 1 1 1 1 1 0 0 0 0 0 
L.chalumnae 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 
X.tropicalis 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 
G.gallus 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 
M.musculus 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 
H.sapiens 1 1 1 1 1 1 2 1 1 2 
L.oculatus 1 1 1 1 1 1 1 1 1 0 
O.niloticus 1 1 1 1 2 2 1 1 1 2 
O.latipes 1 1 1 1 2 2 1 1 1 1 
X.maculatus 1 1 1 1 2 2 2 1 1 1 
G.morhua 1 1 1 1 2 1 2 1 1 0 
T.rubipes 1 1 1 1 2 2 2 1 1 1 
T.nigroviridis 1 1 1 1 2 2 1 1 1 2 
G.aculeatus 1 1 1 1 2 2 2 1 1 0 
P.formosa 1 1 1 1 2 2 2 1 1 2 
S.aurata 1 1 1 1 2 1 1 1 1 2 





Εικόνα 7. Απεικόνιςθ από του ενόσ άκρου τθσ ςτοίχιςθσ των πρωτεϊνικϊν 
αλλθλουχιϊν και του μεγάλου κενοφ που εμφανίηει θ αλλθλουχία του Tetraodon 
nigroviridis. 
 
Υτθν δεφτερθ περίπτωςθ διαπιςτϊνονται πάλι ςτο γονίδιο UQCRFS1 μεγάλα κενά 
ςτθν αρχι των ακολουκιϊν ςτουσ διάφορουσ χαρακτιρεσ αυτϊν, και αφαιρζκθκαν 
οι ςυγκεκριμζνεσ περιοχζσ με ςκοπό τθν εφρεςθ τθσ βζλτιςτθσ ςτοίχιςθσ ( Εικόνα 8). 
 




Φο τελικό αποτζλεςμα ςτο οποίο οδθγθκικαμε είναι το παρακάτω φςτερα από 
πολλζσ προςπάκειεσ για τθν εφρεςθ τθσ κατάλλθλθσ ςτοίχιςθσ, θ οποία είναι 
αρκετά υποκειμενικι δεδομζνου ότι δεν είναι γνωςτι θ εξελικτικι ςθμαςία και 
πορεία των ανόμοιων καταλοίπων των αμινοξζων κακϊσ και των κενϊν που 
παρατθροφνται. Υθμειϊνεται, ότι τα κενά που εμφανίηονται δεν διαγράφονται, 
κακϊσ κα χακεί αρκετά μεγάλθ εξελικτικι πλθροφορία, επειδι κα διαγράφονταν 
οριςμζνα είδθ (Εικόνα 9). 
 
Εικόνα 9: To τελικό αποτζλεςμα τθσ ςτοίχιςθσ. 
 
3.3. Φςλογενεηική Ανάλςζη 
Aκολοφκθςε φυλογενετικι ανάλυςθ μζςω του προγράμματοσ MEGA7 με ςκοπό τθν 
καταςκευι γενεαολογικϊν δζνδρων, όπου αναπαριςτϊνται οι κλθρονομικζσ ςχζςεισ 
μεταξφ των ομόλογων ακολουκιϊν που προζκυψαν από τισ 4 ςτοιχίςεισ. 
Ματαςκευάςτθκαν 8 φυλογενετικά δζνδρα, 2 για κάκε διπλαςιαςμζνο γονίδιο, ζνα 
με τθ μζκοδο Neighbor Joining και το άλλο με τθ μζκοδο Ξaximum Likelihood, και 
τα 8 αξιολογικθκαν με τθν ςτατιςτικι μζκοδο bootstrap. Για διευκόλυνςθ τθσ 
αναπαράςταςθσ και απλοποίθςθσ των αποτελεςμάτων πραγματοποιικθκε 
ςφντμθςθ των 2 φυλογενετικϊν δζνδρων από το κάκε γονίδιο ςε ζνα και πιο 
ςυγκεκριμζνα χρθςιμοποιικθκε το φυλογενετικό δζνδρο που προζκυψε με τθ 
μζκοδο Neighbor Joining για τα πρϊτα τρία γονίδια, ενϊ για το UQCRC2 θ μζκοδοσ 
Ξaximum Likelihood. Αυτό επιτράπθκε, κακϊσ δεν υπιρξαν ςθμαντικζσ διαφορζσ 
ςτθν τοπολογία μεταξφ των δφο δζνδρων και επειδι θ εξελικτικι πλθροφορία που 
ανακτιςαμε ιταν παρόμοια. Αλλά, οι τιμζσ bootstrap που παρατίκενται 
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προκφπτουν και από τα 2 (ςτα πρϊτα τρία γονίδια θ αριςτερι τιμι ςτισ εικόνεσ 
είναι θ τιμι που προκφπτει από τθ μζκοδο neighbor joining, ενϊ θ δεξιά από τθ 
μζκοδο maximum likelihood, ενϊ ςτο τζταρτο αντίκετα.). Επίςθσ, τα είδθ με κόκκινο 
χρϊμα ανικουντουσ Φελεόςτεουσ, με μπλε το Callorhinchus milii και θ Μοιλάκανκοσ, 
με ροη τα Φετράποδα, ενϊ με πράςινο τα δφο Αςκίδια. Φζλοσ, με ςχιμα αςτεριοφ 
αναπαριςτϊνται 4 γεγονότα που ςυνζβθςαν ςτουσ κοινοφσ πρόγονουσ. Σιο 
αναλυτικά, το μπλε αςτζρι τοποκετείται ςτον κοινό πρόγονο του Lepisosteus 
oculatus  και των Φελεόςτεων, με κίτρινο ο διπλαςιαςμόσ που ςυνζβθ ςτουσ 
Φελεόςτεουσ και με κόκκινο ο κοινόσ πρόγονοσ κάκε υπό-ομάδασ μζςα ςτθ 
γενεαλογία των Φελεόςτεων. 
Υε όλα τα δζνδρα που καταςκευάςτθκαν παρατθρείται ξεχωριςτι ομαδοποίθςθ των 
Φετραπόδων και των Φελεόςτεων. Θ διάταξθ των δζνδρων και των τεςςάρων 
γονιδίων αποκαλφπτει ότι τα αντίγραφα του κάκε γονιδίου που περιζχουν οι 
Φελεόςτεοι είναι παράλογα, με ομόλογο τουσ το ζνα γονίδιο ςτα Φετράποδα, ςτα 
άλλα Υπονδυλωτά και τα Αςκίδια αντίςτοιχα, που δεν ζχουν υποςτεί 3R. Eπίςθσ, το 
είδοσ Lepisosteus oculatus φαίνεται από τα παρακάτω δζνδρα ότι αποτελεί ςθμείο ι 
ζξω-ομάδα για τουσ Φελεοςτζουσ που τουσ διαχωρίηει από τα Φετράποδα.  
Υτο φυλογενετικό δζνδρο του γονιδίου UQCRFS1 (Εικόνα 10) τα δφο είδθ από τα 
Αςκίδια χρθςιμοποιοφνται ωσ outgroup, τα Φετράποδα ομαδοποιοφνται μαηί και με 
το Callorhinchus milii και τθν κοιλάκανκο και διαχωρίηονται από τουσ Φελεοςτζουσ 
μζςω του Lepisosteus oculatus και όπωσ φαίνεται με πολφ καλι τιμι bootstrap. Φα 
παράλογα γονίδια διακρίνεται ότι είναι διαχωριςμζνα ςε 2 ομάδεσ και 
αναπαριςτάται με 2 κόκκινα αςτζρια και οι τιμζσ bootstrap, εκεί που υπάρχει ο 




Εικόνα 10. Αναπαράςταςθ του φυλογενετικοφ δζνδρου για το γονίδιο UQCRFS1. 
 
Για το γονίδιο UQCR11 χρθςιμοποιικθκε ωσ outgroup το Callorhinchus milii, κακϊσ 
τα δφο Αςκίδια δεν φζρουν κάποιο ομόλογο γονίδιο (Εικόνα 11). Ρ άνκρωποσ 
διακζτει δφο παράλογα, τα οποία είναι ςχεδόν ίδια και αυτό αποδεικνφεται και από 
τισ τιμζσ 100/99, αλλά και από τθν χαρακτθριςτικι κάκετθ γραμμι. Φο Lepisosteus 
oculatus δεν διακζτει ομόλογο και ζτςι θ κοιλάκανκοσ αποτελεί τθ γζφυρα μεταξφ 
των Φετραπόδων και των Φελεοςτζων. ΢πωσ, παρατθρείται και ςτθν Εικόνα 11 
υπάρχουν δφο ομαδοποιιςεισ ςτουσ Φελεοςτζουσ με αρκετά υψθλι τιμι bootstrap 
(98/79), και ςτθ μία ομάδα (cluster) ζχουμε τισ αλλθλουχίεσ cds που ζχουν 




Εικόνα 11. Αναπαράςταςθ του φυλογενετικοφ δζνδρου για το γονίδιο UQCR11, 
όπου παρατθρείται ο τρίτοσ γφροσ διπλαςιαςμοφ που ςυνζβθ ςτον κόμβο που 
υπάρχει το κίτρινο αςτζρι. 
 
Υτο γονίδιο UQCRH ζχουμε ωσ ζξω-ομάδα τθν κοιλάκανκο που ομαδοποιείται μαηί 
με το Αςκίδιο C.intestinalis (Εικόνα 12). Υτα Φετράποδα ζχουμε πολφ χαμθλζσ τιμζσ 
bootstrap ςτο διαχωριςμό του είδουσ G.gallus και όπωσ φαίνεται και ςτθν Εικόνα 12 
ςτον άνκρωπο τα δφο παράλογα είναι παρόμοια, όπωσ και ςτθν περίπτωςθ του 
γονιδίου UQCR11. Eπίςθσ, παρατθρείται ότι το Lepisosteus oculatus με αρκετά 
υψθλι τιμι bootstrap (85) διαχωρίηεται από τουσ Φελεόςτεουσ και οι τελευταίοι 
διαχωρίηονται ςε δφο ςθμαντικοφσ κόμβουσ που προκφπτουν από ζνα κοινό 
πρόγονο με υψθλι τιμι bootstrap (93/89). Ρ κάκε κόμβοσ διακλαδίηεται ςε 
περιςςότερουσ κόμβουσ. Υε κακζνα από τουσ δφο εμπεριζχεται ζνα από τα δφο 




Εικόνα 12. Αναπαράςταςθ του φυλογενετικοφ δζνδρου για το γονίδιο UQCRH, όπου 
διακρίνεται δφο αντίγραφα ςτουσ Φελεόςτεουσ και ζνασ διπλαςιαςμόσ ςτα 
Φετράποδα, και πιο ςυγκεκριμζνα ςτον άνκρωπο. 
 
Μαι τζλοσ, ςτο γονίδιο UQCRC2, που το φυλογενετικό δζνδρο καταςκευάςτθκε με τθ 
μζκοδο Maximum Likelihood, τα δφο Αςκίδια αποτελοφν τθν ζξω-ομάδα και τα 
Φετράποδα διαφοροποιοφνται από τουσ Φελεοςτζoυσ με μια πολφ μεγάλθ τιμι 
bootstrap (Eικόνα 13). Ρ κοινόσ πρόγονοσ του Lepisosteus oculatus και των 
Φελεόςτεων δίνει μια μζτρια τιμι bootstrap (55) ςφμφωνα με τθ μζκοδο ML, ενϊ με 
τον αλγόρικμο ΟJ το Lepisosteus oculatus τοποκετείται μζςα ςτθ γενεαολογία των 
Φελεόςτεων (δεν φαίνεται εδϊ). Ρι Φελεόςτεοι με τθ ςειρά τουσ ςχθματίηουν δφο 
ομάδεσ, όπου θ κάκε ομάδα φζρει ζνα αντίγραφο και ο κοινόσ πρόγονοσ αυτϊν των 
δφο ζχει μια τιμι γφρω ςτο 70 με τθ μζκοδο ML, ενϊ με τθ μζκοδο ΟJ θ τιμι 










Εικόνα 13. Αναπαράςταςθ του φυλογενετικοφ δζνδρου για το γονίδιο UQCRC2. Μαι 
εδϊ παρατθρείται ο διαχωριςμόσ ςε δφο ομάδεσ (clusters) που προκφπτουν από 
ζναν κοινό πρόγονο (με κίτρινο αςτζρι), και θ κάκε μία αποτελείται από είδθ που 
φζρουν ζνα από τα δφο αντίγραφα. 
 
3.4. ΢ςνηαινικόηηηα 
Από τθ ςυγκριτικι μελζτθ των ςυνταινικϊν περιοχϊν των γονιδίων προζκυψαν τα 
παρακάτω αποτελζςματα ςτα οποία φαίνονται οι ςυντθρθμζνεσ περιοχζσ μεταξφ 
των διάφορων ειδϊν ςτα Φετράποδα, κοιλάκανκο, Lepisosteus oculatus και 
Φελεοςτζων. Υτα τετράποδα (Gallus gallus, Homo sapiens) κακϊσ και ςτθν 
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κοιλάκανκο παρατθρείται ςθμαντικι διατιρθςθ μεταξφ των περιοχϊν γφρω από το 
κακζνα από τα 4 γονίδια. Φο Lepisosteus oculatus που χρθςιμοποιικθκε ςτθ μελζτθ 
για τουσ ίδιουσ λόγουσ, όπωσ και ςτισ προθγοφμενεσ μελζτεσ χρθςιμοποιείται για να 
γίνει θ ςφνδεςθ μεταξφ των δφο ομάδων. Σαρακάτω παρατίκενται εικόνεσ, όπου 
αναπαριςτοφν τισ διατθρθμζνεσ χρωμοςομικζσ περιοχζσ μεταξφ των ειδϊν. Ρι 
ςυντομογραφίεσ Has, Gga, Lch, Loc, Pfo, Tni, Ola, Gmo, Gac χρθςιμοποιοφνται για τα 
είδθ Homo sapiens, Gallus gallus, Latimeria chalumnae, Lepisosteus oculatus, 
Poecilia formosa, Tetraodon nigroviridis, Oryzias latipes, Gadus morhua και 
Gasterosteus aculeatus, αντίςτοιχα. 
Υτθν Εικόνα 14 απεικονίηεται το γονίδιο UQCRFS1 και τα εξισ γονίδια: VSTM2B, 
POP4, C19orf12, CCNE1, URI1, ZNF536, TSHZ3, ZNF507, PDCD5, rxylt1, PDCD7. Φα 
δφο τελευταία δεν υπάρχουν ςτα Φετράποδα. Θ διατιρθςθ ςτα Φετράποδα είναι 
εμφανισ. Αξίηει να ςθμειωκεί ότι τόςο θ κοιλάκανκοσ (Lch) όςο και το Lepisosteus 
oculatus (Loc) διακζτουν το γονίδιο UQCRFS1, αλλά δεν προςτζκθκε κακϊσ θ γφρω 
περιοχι από το γονίδιο δεν βρζκθκε να ςθμειϊνει κάποια διατιρθςθ και γι’αυτό το 
λόγο χρθςιμοποιικθκε ςαν ςθμείο αναφοράσ το γονίδιο CCNE και όπωσ 
παρατθροφμε οι δφο περιοχζσ είναι αρκετά ςυντθρθμζνεσ.  Υτουσ Φελεοςτζουσ, το 
Gac δεν διακζτει το γονίδιο UQCRFS1 και το Gmo διακζτει ζνα αντίγραφο. ΢λα 
ςχεδόν τα γονίδια των Φετραπόδων διατθροφνται και ςτουσ Φελεοςτζουσ. Ανάμεςα 
ςτα παράλογα ζχουμε διατιρθςθ δφο γονιδίων C19orf12 (με γαλάηιο) και TSHZ3 (με 
μπλε), τα οποία είναι και αυτά ςε δφο αντίγραφα. Φα υπόλοιπα γονίδια φζρουν ζνα 
αντίγραφο (π.χ  τα rxylt1, URI1 βρίςκουν ςυντιρθςθ μόνο γφρω από τθν περιοχι 




Εικόνα 14. Υυντθρθμζνεσ γειτονιζσ γονιδίων γφρω από το γονίδιο UQCRFS1. 
 
Θ μελζτθ τθσ ςυνταινικότθτασ ςυνεχίςτθκε με το γονίδιο UQCR11, όπου όπωσ είχε 
διαπιςτωκεί από τισ αναηθτιςεισ ςτισ βάςεισ δεδομζνων τα είδθ Has, Gga, Lch, Loc, 
Pfo, Tni, Ola, Gmo, Gac χρθςιμοποιοφνται για τα είδθ Lepisosteus oculatus, 
Tetraodon nigroviridis, και Gasterosteus aculeatus δεν διζκεταν κάποιο ομόλογο 
αυτοφ του γονιδίου. Φα γονίδια που χρθςιμοποιικθκαν ιταν τα εξισ: MBD3, 
MEX3D, TCF3, ONECUT3, ATP8B3, BTBD2, LINGO3, DOT1I, EEF2, SH3GL1, CREB3L3, 
RNF216,UNC13A (Εικόνα 15). Φαίνεται θ διατιρθςθ τθσ χρωμοςωματικισ περιοχισ 
γφρω από το UQCR11 ςτα Φετράποδα και διακρίνονται τα δφο παράλογα ςτον 
Άνκρωπο τα οποία απζχουν λίγεσ δεκάδεσ βάςεισ το ζνα από το άλλο. Θ 
χρωμοςωματικι περιοχι ςτθν κοιλάκανκο είναι ςυντθρθμζνθ. Φο Oryzias latipes δεν 
διακζτει δεφτερο αντίγραφο. Επίςθσ, διακρίνονται αρκετά γονίδια ανάμεςα ςτα δφο 
παράλογα (a & b) των Φελεόςτεων που βρίςκονται διπλαςιαςμζνα μζςα ςτο 
γονιδίωμα του κάκε είδουσ (π.χ. τα MBD3, TCF3 βρίςκονται ςε όλεσ τισ περιοχζσ). 
Επίςθσ, δφο αντίγραφα φζρει και το ONECUT3, SH3GL1, UNC13A και CREB3L3, ενϊ 





Εικόνα 15. Ξελζτθ των ςυνταινικϊν περιοχϊν του γονιδίου UQCR11. 
 
Υτθν τρίτθ περίπτωςθ, μελετικθκε το γονίδιο uqrc2 και τα γειτονικά γονίδια που 
υπάρχουν ςτθν γφρω χρωμοςωματικι περιοχι. Φα γονίδια που βρζκθκαν είναι τα 
MOSMO, CRYM, ANKS4B, SNU13, SDR42E2, RAC1,CYTH3, PRKAR1AA, CDR2 (Eικόνα 
16). Υτα Φετράποδα και ςτθν κοιλάκανκο παρατθροφμε ςυντθρθμζνεσ  
χρωμοςωματικζσ περιοχζσ, ενϊ ςτο Lepisosteus oculatus υπάρχει προςκικθ δφο 
γονιδίων (SNU13, RAC1) που δεν απαντϊνται ςτισ ςυντθρθμζνεσ περιοχζσ των 
προθγοφμενων. Ρι τελεοςτζοι διατθροφν όλα τα γονίδια που βρίςκονται γφρω από 
το γονίδιο UQCRC2 ςτα προαναφερκζντα είδθ. Ανάμεςα ςτισ χρωμοςωματικζσ 
περιοχζσ των 5  Φελεοςτζων όπου υπάρχουν τα παράλογα γονίδια εμφανίηονται 
διάφορα γονίδια (π.χ. το CDR2 που υπάρχει ςε 2 αντίγραφα ςτο γονιδίωμα του 
Gadus morhua. Ιδιαίτερα, πρζπει να ςθμειωκεί ότι ςε όλα τα είδθ των Φελεοςτζων, 
τα γονίδια RAC1 (κόκκινο) και CYTH3 (μπλε) εμφανίηουν 2 αντίγραφα που βρίςκεται 




Εικόνα 16. Αναπαράςταςθ ςυνταινικϊν περιοχϊν με ςθμείο αναφοράσ το γονίδιο 
UQCRC2. 
Tζλοσ, ςτο γονίδιο UQCRH, κακϊσ και ςτα γειτονικά γονίδια (RXRGB, NSUN4, FAAH, 
EVOVL1, MKNK1, MOB3C, ST3GAL3, ARTN, KD4AB, PIF1, PTGFR, DMBX1, GADD45A) 
τα οποία ανακτικθκαν από το Genomicus ζγινε ςυγκριτικι μελζτθ μζςα και κατά 
μικοσ του χρωμοςϊματοσ που ανικουν (Εικόνα 17). Σαρατθρείται για άλλθ μία 
φορά διατιρθςθ ανάμεςα ςτα δφο Φετράποδα, κακϊσ και ςτθν κοιλάκανκο, ενϊ ο 
άνκρωποσ διακζτει δφο αντίγραφα, τα οποία βρίςκονται ςτο χρωμόςωμα 1. Θ 
χρωμοςωματικι περιοχι γφρω από το UQCRH του Lepisosteus oculatus είναι επίςθσ 
διατθρθμζνθ. Ενϊ, τα είδθ των Φελεοςτζων φαίνεται και αυτά να διατθροφν τα 
γονίδια που διακζτουν και τα Φετράποδα. Φο Oryzia latipes δεν φζρει δεφτερο 
αντίγραφο, αλλά μελετικθκε θ χρωμοςωματικι περιοχι με ςθμείο αναφοράσ το 
γονίδιο που κεωρθτικά κα ιταν δίπλα ςτο δεφτερο αντίγραφο. Δφο αντίγραφα 
φζρουν μόνο τα γονίδια DMBX1, PTGFR ςτα είδθ Poecilia formosa, Tetraodon 
nigroviridis, Gadus morhua. Ενϊ ςτα Gasterosteus aculeatus και Oryzia latipes 
αρκετά γονίδια φζρουν 2 αντίγραφα ςτισ δφο χρωμοςωματικζσ περιοχζσ του κάκε 
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είδουσ. Υυγκεκριμζνα, ςτο γονιδίωμα του Gasterosteus aculeatus τα γονίδια RXRGB, 
GADD45A, EVOVL1, DMBX1, PTGFR, ST3GAL3 βρίςκονται ςε δφο αντίγραφα.  
 
 











Υε όλουσ τουσ ευκαρυϊτεσ τα ςυςτατικά του μιτοχονδρίου προκφπτουν από το 
πυρθνικό γονιδίωμα και ελάχιςτα από αυτά κωδικοποιοφνται από το μιτοχονδριακό 
γονιδίωμα. Θ ςυνειςφορά του μιτοχονδριακοφ DNA περιορίηεται ςτθ μετάφραςθ 13 
πρωτεϊνϊν, 2 rRNAs και 22 tRNAs. H πλαςτικότθτα του μιτοχονδριακοφ 
γονιδιϊματοσ διατθρείται μζςω διάφορων γεγονότων, όπωσ είναι οι αλλαγζσ 
νουκλεοτιδίων, μικρζσ προςκικεσ και διαγραφζσ, διαφορετικι γονιδιακι κατανομι 
και θ φπαρξθ μιασ μεταβλθτισ ρυκμιςτικισ περιοχισ. Υε αντίκεςθ με αυτό, το 
πυρθνικό γονιδίωμα εξελίςςεται ακολουκϊντασ διαφορετικά μονοπάτια ςε 
διάφορουσ οργανιςμοφσ. Φο πυρθνικό γονιδίωμα είναι αρκετά άφκονο λόγω 
διπλαςιαςμοφ που ςυμβαίνει ςε ζνα γονίδιο ι ςε ολόκλθρο το γονιδίωμα. Φόςο οι 
κωδικζσ όςο και οι μθ κωδικζσ περιοχζσ αυξάνονται, αυξάνοντασ ζτςι και τθν 
ποικιλομορφία ανάμεςα ςτα είδθ. Φα παράλογα γονίδια που προκφπτουν από τθν 
κωδικοποιοφςα περιοχι ομαδοποιοφνται ςε οικογζνειεσ, όπωσ είναι τα Hox γονίδια, 
και το μζγεκοσ αυτϊν των οικογενειϊν διαφζρει.  
Θ οξειδωτικι φωςφορυλίωςθ είναι ζνασ από τουσ αρχαιότερουσ και πιο καλά 
ςυντθρθμζνουσ μθχανιςμοφσ όλων των αερόβιων οργανιςμϊν, όπωσ επιςθμάνκθκε 
και ςτθν υποενότθτα 1.2.2  και τα ςυςτατικά των ςυμπλόκων τθσ αναπνευςτικισ 
αλυςίδασ ςχετίηονται μεταξφ τουσ τόςο υποκυττάρια όςο και με τθν τοποκετθςι 
τουσ ςτα ςφμπλοκα και κωδικοποιοφνται τόςο από το μιτοχονδριακό όςο και από το 
πυρθνικό γονιδίωμα. Θ ςυμπεριφορά των γονιδίων που κωδικοποιοφν τισ 
υπομονάδεσ των ςυμπλόκων και πιο ςυγκεκριμζνα του Υυμπλόκου ΙΙΙ που 
μελετικθκε εδϊ, κατά τθν εξζλιξθ φαίνεται να ζχει αρκετζσ διαφοροποιιςεισ 
ανάμεςα ςτα είδθ. Αυτι θ διαφοροποίθςθ προκφπτει από τουσ διπλαςιαςμοφσ. Φο 
γεγονόσ ότι ςτουσ Φελεόςτεουσ εμφανίηονται παράλογα γονίδια, υποςτθρίηεται από 
τθν υπόκεςθ του τρίτου γφρου διπλαςιαςμοφ (3R Hypothesis) που ζχει ςυμβεί 
ειδικά μζςα ςτθ γενεαολογία των Φελεοςτζων και γι’ αυτό το λόγο δεν βρζκθκαν 
ςτα υπόλοιπα Υπονδυλωτά, παρά μόνο ςτον άνκρωπο. ΢μωσ, τα δφο γονίδια 
(UQCRH, UQCR11) που βρζκθκαν να φζρουν δφο αντίγραφα ςτον άνκρωπο μπορεί 
να μθν είναι αποτζλεςμα των δφο γφρων διπλαςιαςμοφ, κακϊσ όπωσ προζκυψε 
από τθν ςυγκριτικι ανάλυςθ δεν υπιρχαν ςυντθρθμζνεσ παράλογεσ περιοχζσ μζςα 
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ςτο γονιδίωμα του ανκρϊπου. Σολφ πικανό να είναι αποτζλεςμα ςθμειακοφ 
γονιδιακοφ διπλαςιαςμοφ ι αντιμετακζςεων. ΢πωσ διαπιςτϊκθκε από μία 
ςυγκριτικι μελζτθ των γονιδιακϊν οικογενειϊν ανάμεςα ςε αυτζσ τισ οξειδωτικισ 
φωςφορυλίωςθσ και άλλων πυρθνικϊν, τα γονίδια που παίηουν ρόλο ςτθν 
οξειδωτικι φωςφορυλίωςθ είναι λιγότερο πικανά να εμφανίςουν αντίγραφα ι 
ακόμα και να διατθρθκοφν τα τελευταία απ’ ότι άλλων πυρθνικϊν γονιδίων (De 
Grassi et al., 2005). Υε αυτό ςυνθγορεί και θ παροφςα μελζτθ κακϊσ διπλαςιαςμοί 
βρζκθκαν ςτουσ Φελεόςτεουσ μόνο ςε 4 γονίδια από τα 10 και ςτον άνκρωπο ςε 2 
από αυτά.  
Δεδομζνου ότι ςτα Υπονδυλωτά τα διπλαςιαςμζνα γονίδια δεν είναι επιρρεπι ςτο 
να διατθρθκοφν, αυτό μπορεί να εξθγθκεί από τθν υπόκεςθ ιςορροπίασ που 
υπογραμμίςτθκε ο ρόλοσ τθσ ςτισ υποενότθτεσ 1.1.4 και 1.1.7. Υφμφωνα με αυτι 
τθν υπόκεςθ, από τθ ςτιγμι που  τα ςφμπλοκα πρωτεΐνθσ-πρωτεΐνθσ είναι 
«ευαίςκθτα» ςτο φαινόμενο τθσ δόςθσ, τα διπλαςιαςμζνα γονίδια που 
κωδικοποιοφν τισ υπομονάδεσ πολυπρωτεϊνικϊν ςυμπλόκων αυτϊν είναι αδφνατο 
να διατθρθκοφν ςε ζνα πλθκυςμό. Θ ανιςορροπία ςτον αρικμό των ςυμπλοκων κα 
είχε αρνθτικζσ επιδράςεισ ςτθ ςυναρμολόγθςθ τουσ και κα μείωνε τθν 
αρμοςτικότθτα των ειδϊν.  
Φα γονίδια που φζρουν 2 αντίγραφα κωδικοποιοφν τισ υπομονάδεσ  UQCRFS1, 
UQCRH, UQCRC2 και UQCR11. Ρι 3 πρϊτεσ παίηουν ςθμαντικό ρόλο ςτθ λειτουργία 
του ςυμπλόκου, ενϊ θ τζταρτθ δεν ζχει κάποια καταλυτικι δραςτθριότθτα. Ρι  
άλλεσ τρεισ, όμωσ, που ο ρόλοσ τουσ διερευνικθκε ςτθν υποενότθτα 1.2.4 είναι 
απαραίτθτεσ για τθν καταλυτικι ενεργότθτα του ςυμπλόκου, όπωσ είναι θ Rieske 
(UQCRFS1), που θ υδρόφιλθ καρβοξυτελικι περιοχι τθσ φιλοξενεί τα κζντρα 2Fe- 2S 
τα οποία  διαδραματίηουν κομβικό ρόλο ςτθ λειτουργία του κφκλου Q. Θ UQCRFS1 
λαμβάνει ζνα από τα θλεκτρόνια από τθν οξείδωςθ ενόσ μορίου ουβικινόλθσ και το 
μεταφζρει ςτθν πρωτεΐνθ CYC1. Kατά τθ διάρκεια αυτισ τθσ οξειδοαναγωγικισ 
αντίδραςθσ, οι κεφαλζσ τθσ UQCRFS1 γειτνιάηουν προσ τθν CYC1 ςτο ζνα 
μονομερζσ, ενϊ θ διαμεμβρανικι αμινοτελικι περιοχι τθσ βρίςκεται ςε ςτενι 
επαφι με τθν MT- CYB του άλλου μονομεροφσ.  
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Θ UQCRH επθρεάηει άμεςα τθν UQCRFS1 και τθν CYC1 και ςυνδζεται με το 
κυτόχρωμα c. Επειδι είναι πολφ όξινθ παίηει καταλυτικό ρόλο διατθρϊντασ 
ςτακερό το περιβάλλον που βρίςκεται θ αίμθ τθσ υπομονάδασ CYC1 και 
προωκϊντασ τθν αλλθλεπιδραςι τθσ με τον μεταφορζα θλεκτρονίων, κυτόχρωμα c. 
H UQCRC2 με τθ ςειρά τθσ είναι απαραίτθτθ για τον διμεριςμό και αγκυςτρϊνεται 
πάνω ςτο ςφμπλοκο μόνο μετά τθν επαφι τθσ με τθν υπομονάδα UQCRC1 ςτο ζνα 
μονομερζσ και με τθν UQCRQ ςτο άλλο (Smith et al., 2012).  
Κςωσ, θ διατιρθςθ αυτϊν των παράλογων γονιδίων να εξθγείται από τθ λειτουργικι 
ςθμαντικότθτα που ζχουν τα προϊόντα τουσ. Θ υπομονάδα UQCR11 παίηει ρόλο 
μόνο ςτθ ςυναρμολόγθςθ και ίςωσ αυτι θ ζλλειψθ αρνθτικισ και κετικισ επιλογισ 
να επζτρεψε τθ διατιρθςθ των 2 αντιγράφων. Σαρόλο που ζχουν διαπιςτωκεί 
μικροφ μεγζκουσ οικογζνειεσ γονιδίων ςτθν οξειδωτικι φωςφορυλίωςθ (δθλαδι με 
μικρό αρικμό παράλογων γονιδίων), οι Φελεόςτεοι φζρουν περιςςότερα αντίγραφα 
απ’ ότι τα άλλα Υπονδυλωτά. Αυτό, ίςωσ,  εξθγείται από το πιο πρόςφατο τρίτο 
γφρο διπλαςιαςμοφ και από το ότι εμφανίηουν μεγάλθ ποικιλία με πολλά 
περιςςότερα ενδιαιτιματα απ’ ότι τα άλλα Υπονδυλωτά. Φζτοιοι διπλαςιαςμοί 
γονιδίων προςδίδουν περιςςότερα οφζλθ και πλεονεκτιματα που διευκολφνουν τισ 
προςαρμογζσ των Φελεόςτεων. Φα γονίδια που βρζκθκαν να διατθροφνται από τουσ 
διπλαςιαςμοφσ και μζνουν αναλλοίωτα μπορεί ςε βάκοσ χρόνου εξελικτικά να 
αλλάηει θ ρυκμιςι τουσ και να υπάρχει διαφορικι ζκφραςθ ςτουσ ιςτοφσ. Φα 
παράλογα γονίδια UQCRFS1, UQCRH και UQCRC2 που είναι διατθρθμζνα και 
παίηουν καταλυτικό ρόλο μπορεί να ζχουν προκφψει από τα αποτελζςματα τθσ 
διαφοροποίθςθσ από τθν προγονικι λειτουργία ι τθσ διατιρθςθσ τθσ προγονικισ 
λειτουργίασ, ενϊ όςον αφορά τα αντίγραφα του UQCR11 υποκζτουμε ότι 
επιλζγονται ουδζτερα, αφοφ παρατθρικθκαν παράλογα όχι μόνο ςτουσ 
Φελεόςτεουσ, αλλά και ςτον άνκρωπο και ίςωσ να ζχουν προκφψει από τθν 
ανάπτυξθ μιασ νζασ λειτουργίασ, κακϊσ δεν είχαμε επίδραςθ κάποιασ εξελικτικισ 
πίεςθσ, όπωσ θ δράςθ τθσ αρνθτικισ επιλογισ (purifying selection). Αυτό προκφπτει, 
επειδι θ υπομονάδα δεν ζχει κάποιο λειτουργικό ρόλο, κακϊσ και με απϊλεια 
αυτισ και παράλλθλθ προςκικθ φωςφολιπιδίων το ςφμπλοκο διμερίηεται και 
λειτουργεί κανονικά. Από μία ζρευνα που βαςίςτθκε ςτθν απομόνωςθ και το 
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χαρακτθριςμό τθσ πρωτεΐνθσ Qcr10 ςτθ ηφμθ που αντιςτοιχεί ςτθν υπομονάδα 
UQCR11 ςτα κθλαςτικά, ζδειξε ότι θ παρουςία τθσ ςτα τελικά ςτάδια τθσ 
ςυναρμολόγθςθσ του Υυμπλόκου είναι επιτακτικι για τθ ςτακερι ςφνδεςθ τθσ 
ςιδθροκειοφχο πρωτεΐνθ Rieske με το τελευταίο (Βrandt et al., 1994). Φα επίπεδα 
ζκφραςθσ και θ ιςτοειδικότθτα των παράλογων γονιδίων αποτελεί ςθμάδι τθσ 
λειτουργικισ απόκλιςθσ αυτϊν. Υτα κθλαςτικά που ανικει και ο άνκρωποσ, όςο 
μεγαλφτεροσ είναι ο αρικμόσ των παράλογων ςε μια οικογζνεια, τόςο τα επίπεδα 
ζκφραςθσ μειϊνονται, ενϊ θ ιςτοειδικότθτα αυξάνεται (Huminiecki & Wolfe, 2004). 
Θ απόκλιςθ ςτθ λειτουργία μπορεί να ςυμβεί είτε μζςω τθσ απόκτθςθσ μιασ 
καινοφργιασ λειτουργίασ του ενόσ αντιγράφου είτε μζςω διαφοροποίθςθσ τθσ 
προγονικισ λειτουργίασ  Force et al., 1999). Φζτοιεσ αποκλίςεισ ςτα διπλαςιαςμζνα 
γονίδια, όπωσ αυτά που βρζκθκαν εδϊ είναι δφςκολο να προςδιοριςτοφν, επειδι 
τα γονίδια αςκοφν τουσ βιολογικοφσ τουσ ρόλουσ με πολλοφσ διαφορετικοφσ 
τρόπουσ. Επιπλζον, γονίδια με παρόμοια βιοχθμικι λειτουργία μποροφν και 
εκφράηονται ςε διαφορετικοφσ χρόνουσ και ςε διαφορετικοφσ ιςτοφσ. Σαρ’ όλθ τθν 
δυςκολία ςτθν ενςωμάτωςθ και ςτθ μζτρθςθ όλων των πολλαπλϊν πτυχϊν τθσ 
γονιδιακισ λειτουργικότθτασ ςε ζνα ςφνολο, πολλά δεδομζνα λειτουργικότθτασ 
είναι διακζςιμα ςε βάςεισ δεδομζνων. Για παράδειγμα, δεδομζνα από 
μικροςυςτοιχίεσ που περιζχουν τα επίπεδα ζκφραςθσ χιλιάδων γονιδίων ςε 
διαφορετικά περιβάλλοντα και με διαφορετικι ιςτοειδικότθτα (Blanc & Wolfe, 
2004). Ξε αυτό τον τόπο μποροφν να παρζχεται το πρωτογενζσ υλικό για τθν 
μεγάλθσ κλίμακασ ανάλυςθ των προτφπων ζκφραςθσ των γονιδίων. Φα τελευταία 
χρόνια ζχει ςθμειωκεί ςθμαντικι πρόοδοσ ςτθ χριςθ των δομθμζνων ελεγχόμενων 
λεξιλογίων (γνωςτά ωσ οντολογίεσ) από τισ βάςεισ δεδομζνων για τθν 
αντιπροςϊπευςθ και αποκικευςθ βιολογικϊν πλθροφοριϊν με αποτζλεςμα τθν 
ταξινόμθςθ των γονιδίων ςε οντολογίεσ με βάςθ τθ λειτουργικότθτα τουσ, ζνασ 
τομζασ που μπορεί να βοθκιςει ςτθν ερμθνεία των αποτελεςμάτων τθσ 
λειτουργικισ ανάλυςθσ. Eίναι ςθμαντικό να διεξαχκοφν ςτο μζλλον λειτουργικζσ 
μελζτεσ με εξειδίκευςθ ςτα γονίδια που ςυναποτελοφν το Υφμπλοκο ΙΙΙ κακϊσ και 
μελζτεσ για τισ υπόλοιπεσ οικογζνειεσ γονιδίων τθσ οξειδωτικισ φωςφορυλίωςθσ. 
Σεραιτζρω μελζτεσ κα μποροφςαν να πραγματοποιθκοφν με τθ ςφγκριςθ και 
ανάλυςθ γονιδιωμάτων για τθν εφρεςθ αντιςτοιχίασ των διπλαςιαςμϊν ςτθ 
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γονιδιακι δομι των ςυμπλόκων τθσ οξειδωτικισ φωςφορυλίωςθσ. Επίςθσ, 
εξελικτικά μοντζλα κα πρζπει να εξεταςτοφν για τθ μθ διατιρθςθ των παράλογων 
γονιδίων μζςα ςτισ πολυγονιδιακζσ οικογζνειεσ τθσ οξειδωτικισ φωςφορυλίωςθσ. 
Αναλφςεισ τθσ ζκφραςθσ αυτϊν των γονιδίων και φυλογενετικζσ αναλφςεισ των 
υπόλοιπων Υυμπλόκων που κα αναδείξουν τθν εξελικτικι ιςτορία των διάφορων 
παράλογων μζςα ςτισ οικογζνειεσ τθσ οξειδωτικισ φωςφορυλίωςθσ είναι πικανό να 
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